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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 
(A)ORGANISMUS: MENSCH 

5 (C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 91 

cagacccaga aagtagtgac cagccctcct cggattaccc ttcattggct cctcccttgc 60 

gccgcccacc ctccagattt gcataaaaaa ggccaagaaa actctggctg tgccccagca 120 

acggctcatt ctgctccccc gggtcggagc cccccggagc tgcgcgcggg cttgcagcgc 180 

15 ctcgcccgcg ctgtcctccc ggtgtcccgc ttctccgcgc cccagccgcc ggctgccagc 240 

ttttcggggc cccgagtcgc acccagcgaa gagagcgggc ccgggacaag ctcgaactcc 300 

ggccgcctcg cccttccccg gctccgctcc ctctgccccc tcggggtcgc gcgcccacga 360 

tgctgcaggg ccctggctcg ctgctgctgc tcttcctcgc ctcgcactgc tgcctgggct 420 

cggcgcgcgg gctcttcctc tttggccagc ccgacttctc ctacaagcgc agaattgcaa 4 80 

20 gcccatcccg gccaacctgc agctgtgcca cggcatcgaa taccagaaca tgcggctgcc 540 

v caacctgctg ggccacgaga ccatgaagga ggtgctggag caggccggcg cttggatccc 600 

gctggtcatg aagcagtgcc acccggacac caagaagttc ctgtgctcgc tcttcgcccc 660 

cgtctgcctc gatgacctag acgagaccat ccagccatgc cactcgctct gcgtgcaggt 720 

gaaggaccgc tgcgccccgg tcatgtccgc cttcggcttc ccctggcccg acatgcttga 780 

25 gtgcgaccgt ttcccccagg acaacgacct ttgcatcccc ctcgctagca gcgaccacct 840 

cctgccagcc accgaggaag ctccaaaggt atgtgaagcc tgcaaaaata aaaatgatga 900 

tgacaacgac ataatggaaa cgctttgtaa aaatgatttt gcactgaaaa taaaagtgaa 960 

ggagataacc tacatcaacc gagataccaa aatcatcctg gagaccaaga gcaagaccat!020 

ttacaagctg aacggtgtgt ccgaaaggga cctgaagaaa tcggtgctgt ggctcaaagal080 

30 cagcttgcag tgcacctgtg aggagatgaa cgacatcaac gcgccctatc tggtcatgggll40 

acagaaacag ggtggggagc tggtgatcac ctcggtgaag cggtggcaga aggggcagagl200 

agagttcaag cgcatctccc gcagcatccg caagctgcag tgctagtccc ggcatcctgal260 

tggctccgac aggcctgctc cagagcacgg ctgaccattt ctgctccggg atctcagctcl320 

ccgttcccca agcacactcc tagctgctcc agtctcagcc tgggcagctt ccccctgcctl380 

35 tttgcacgtt tgcatcccca gcatttcctg agttataagg ccacaggagt ggatagctgtl440 

tttcacctaa aggaaaagcc cacccgaatc ttgtagaaat attcaaacta ataaaatcatlSOO 

gaatattttt atgaagttta aaaatagctc actttaaagc tagttttgaa taggtgcaacl560 

tgtgacttgg gtctggttgg ttgttgtttg ttgttttgag tcagctgatt ttcacttcccl620 

actgaggttg tcataacatg caaattgctt caattttctc tgtggcccaa acttgtgggtl680 

40 cacaaaccct gttgagataa agctggctgt tatctcaaca tcttcatcag ctccagactgl740 

agactcagtg tctaagtctt acaacaattc atcattttat accttcaatg ggaacttaaal800 

ctgttacatg tatcacattc cagctacaat acttccattt attagaagca cattaaccatl860 

ttctatagca tgatttcttc aagtaaaagg caaaagatat aaattttata attgacttgal920 

gtactttaag ccttgtttaa aacatttctt acttaacttt tgcaaattaa acccattgtal980 

45 gcttacctgt aatatacata gtagtttacc tttaaaagtt gtaaaaatat tgctttaacc2040 

aacactgtaa atatttcaga taaacattat attcttgtat ataaacttta catcctgttt2100 

tacctataaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaggg aa 2142 



50 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 92: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1111 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

55 (D)TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

10 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 92 

15 cgtgggcgaa catgggagct gttcctcgcg ggccgccggg tgctggtcac cggggcaggc 60 
aaaggtatag ggcgcggcac ggtccaggcg ctgcacgcga cgggcgcgcg ggtggtggct 120 
gtgagccgga ctcaggcgga tcttgacagc cttgtccgcg agtgcccggg gatagaaccc 180 
gtgtgcgtgg acctgggtga ctgggaggcc accgagcggg cgctgggcag cgtgggcccc 24 0 
gtggacctgc gcggagactg cgccgacatg gagctgttcc tcgcgggccg ccgggtgctg 300 

20 gtcaccgggg caggcaaagg tatagggcgc ggcacggtcc aggcgctgca cgcgacgggc 360 
gcgcgggtgg tggctgtgag ccggactcag gcggatcttg acagccttgt ccgcgagtgc 420 
ccggggatag aacccgtgtg cgtggacctg ggtgactggg aggccaccga gcgggcgctg 480 
ggcagcgtgg gccccgtgga cctgctggtg aacaacgccg ctgtcgccct gctgcagccc 54 0 
ttcctggagg tcaccaagga ggcctttgac agatcctttg aggtgaacct gcgtgcggtc 600 

25 atccaggtgt cgcagattgt ggccaggggc ttaatagccc ggggagtccc aggggccatc 660 
gtgaatgtct ccagccagtg ctcccagcgg gcagtaacta accatagcgt ctactgctcc 720 
accaagggtg ccctggacat gctgaccaag gtgatggccc tagagctcgg gccccacaag 780 
atccgagtga atgcagtaaa ccccacagtg gtgatgacgt ccatgggcca ggccacctgg 840 
agtgaccccc acaaggccaa gactatgctg aaccgaatcc cacttggcaa gtttgctgag 900 

30 gtagagcacg tggtgaacgc catcctcttt ctgctgagtg accgaagtgg catgaccacg 960 
ggttccactt tgccggtgga agggggcttc tgggcctgct gagctccctc cacacacctcl020 
aagccccatg ccgtgctcat cctaccccca atccctccaa taaacctgat tctgctgcccl080 
aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaag g 1111 

35 (2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 93: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 657 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 
40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

45 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

50 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 



55 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



10 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 92 



15 cgtgggcgaa catgggagct gttcctcgcg 
aaaggtatag ggcgcggcac ggtccaggcg 
gtgagccgga ctcaggcgga tcttgacagc 
gtgtgcgtgg acctgggtga ctgggaggcc 
gtggacctgc gcggagactg cgccgacatg 

20 gtcaccgggg caggcaaagg tatagggcgc 
gcgcgggtgg tggctgtgag ccggactcag 
ccggggatag aacccgtgtg cgtggacctg 
ggcagcgtgg gccccgtgga cctgctggtg 
ttcctggagg tcaccaagga ggcctttgac 

25 atccaggtgt cgcagattgt ggccaggggc 
gtgaatgtct ccagccagtg ctcccagcgg 
accaagggtg ccctggacat gctgaccaag 
atccgagtga atgcagtaaa ccccacagtg 
agtgaccccc acaaggccaa gactatgctg 

30 gtagagcacg tggtgaacgc catcctcttt 
ggttccactt tgccggtgga agggggcttc 
aagccccatg ccgtgctcat cctaccccca 
aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaag 



ggccgccggg tgctggtcac cggggcaggc 60 
ctgcacgcga cgggcgcgcg ggtggtggct 120 
cttgtccgcg agtgcccggg gatagaaccc 180 
accgagcggg cgctgggcag cgtgggcccc 240 
gagctgttcc tcgcgggccg ccgggtgctg 300 
ggcacggtcc aggcgctgca cgcgacgggc 360 
gcggatcttg acagccttgt ccgcgagtgc 420 
ggtgactggg aggccaccga gcgggcgctg 480 
aacaacgccg ctgtcgccct gctgcagccc 54 0 
agatcctttg aggtgaacct gcgtgcggtc 600 
ttaatagccc ggggagtccc aggggccatc 660 
gcagtaacta accatagcgt ctactgctcc 720 
gtgatggccc tagagctcgg gccccacaag 780 
gtgatgacgt ccatgggcca ggccacctgg 840 
aaccgaatcc cacttggcaa gtttgctgag 900 
ctgctgagtg accgaagtgg catgaccacg 960 
tgggcctgct gagctccctc cacacacctcl020 
atccctccaa taaacctgat tctgctgcccl080 
g 1111 



35 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 93: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 657 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
40 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

45 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



50 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 93 

atttaaagcc tggattgtaa ccagattttc ttttttcccc cttctcagct gtagatatga 60 

5 tatctccttt cagggcccca gcttaagggc aaagtgagtt aatgtgtaga caaaggcgagl20 

ggacaagaga gagttaacat ctagacagtg gaaaaagcca tggtgtgtgg tttctgggaal80 

ccaccaacac ttgcaggttt agctttttcc cagggttgac tacaagaaag aaaaccatgt240 

ttttgcaaga ttaaaatgtg gttgagtgtg cctaaattaa ccatccccat ttttatcata300 

tttccaccat cacttcaggg ttttaagagt cagtgctcac ctgggcggac tggtagtaca360 

10 ttttgcttct tagaaagcta agtcctgggt tccgtctgat tttaggttcc aggaacttcc420 

tgagaacacc cgatcgcaga gggtaatttt ctggagtttg ttttgcaggg atagctggga480 

gtatggccac cctgctccac gatgcggtaa tgaatccagc agaagtggtg aagcagcgct540 

tgcagatgta caactcgcag caccggtcag caatcagctg catccggacg gtgtggagga600 

ccgaggggtt gggggccttc taccggagct acaccacgcc gagccctatc tcgtgcc 657 

15 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 94: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 
(A) LANGE: 863 Basenpaare 

20 (B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
25 hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

30 

(vi) HERKUNFT: 
(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 
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25 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO" 93 

• iliiiiispiisssi 

ttttgcaaga ttaaaSgtg g?tgagtgtg cclllltlll ItT^l aaaaccat * t24 ° 

tttccaccat cacttcaggg ttt?a!qao? SrtnSJ c f tccccat ttttatcata300 

10 ttttgcttct tagaaagc^ agtc^ggt S£tS£? m3K£ tggtagtaca360 

tgagaacacc cgatcgcaga gggtaa???t ctooaat?tn !" a " ttcc a ^acttcc420 

gtatggccac cctgctccac alLcaatll till? 9 tt:tt 9 ca ^g atagctggga480 

tgcagatgta caactcg^g Sccgg?cag ca'caact'a T,^ 9 aa ^^cgct540 

^ ccgaggggtt gggggcc^ ? t^gagga600 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 94: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 
(A) LANGE: 863 Basenpaare 
20 (B)TYP:Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

M S L S* ta " ESTS dUrch und Ed^eruno 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 94 

SSSS S» T"tT,T, 

IE: EiS « S? = 

~ SS 5=s =S 5S SEE 
s : s sssss jssss ssss? sssss:. 0 

gSS SSSE SSSS SKS: £ 

S ESSE £S2E ™ ?l S 
S£3K £ ccttstt < 9 ™ 

863 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 95: 



30 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK" 

(A) LANGE: 1015 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



( " ) "ssx^ssr ESTs durch Assem *^ ^ «^ 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO- 95 

If i =5! IE! L=H ;E5 IIE £ 

E» is,? s ~ s 

S=2Sl2 ll=|ll?S5i 

KS5 SSSS 3ST S~5 555 ,=i • 

SSS5S35SSS=3 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 96: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2532 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



IS^SS^SST ESTS dUTCh A ~™° u " d **"<"« 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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283 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 1015 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



( " , M h°SS«rs en ESTs durch Assem *^ - e <*-9 

iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 95 

1:11:11- i—i ss: rar gtct r gaa 60 

tcggaggctt ctccacagag cttacctca? acSacaa ™ C "agtccgca 120 

ssss ssss zszz • ™ - 

il!illii?p!;:iililll 

S5 «i. t.,,,-2 isiss jssse sjss a; 
" s r 1 ""?? tc " t9 ' a9 = «» 

■SB 355 ssi ssh ;ss s 

:s= =es SSI £= =5 == = 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 96: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 2532 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



EffiES'ES" ESTs durch Assemb,ieruns und E « e -s 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



10 



15 



20 



30 



35 



40 



45 



50 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 96 



SK SSSS ^-sss sssss ,s 
SSSSS sfc ; ~ 

gsss ^ss sssss ssss s£s : : 

tgccaaagac cgtttcttgg ggggactggt gaagggcaag tcajacccct i?S«a!rt «S 
aaagttggca ggacgaagct tccggagcca tattattcon a^L-K^ ^cgccaaact 420 

iililliliiilPiii 

■■iBiai 

S ESS S££2 -~ ~ ~ 

II Sii Ft- « s=5s 

sS S SEi IE1 « ~« 

s "ss; "r 9at,a5 <=«••»««• sss s 

iSi Eil Si S= — ™Ii 
S=s l~ •= S Sill 

^ sese sssi sssss ~ 

S 5S2S SSSS SESS SS", £™ 
L cc *" 99 " c "" attaa — »« 

55 2532 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 98: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 776 Basenpaare 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 96 

gctcgatgtg caagtgaagg atgattccag ggccctgact ttaggagcac tgacgctqcc 60 
tctggcccgc ctgctgactg ccocagaact catcctggac cagtggttcc aStcaacaa 1 5n 
ctctggtcca aactccagac tctatatgaa actagtcatg agga?SS JStggatt? ill 
atcagaaata tgcttcccca cggtgcctgg ttgtcctggt gStgggaSg tggacagSa 240 
gaatccccag agaggcagca gtgtggatgc cccacctcga ccctg?caca cgactc?tgj Ho 
tagccagttt gggactgagc atgtgcttcg gatccatgta ttagaggccc aJJaccSaJ 360 
tgccaaagac ogtttcttgg ggggactggt gaagggcaag tcJaScet llgtollllt III 
aaagttggca ggacgaagct tccggagcca tgttgttcgg gaagatctca atccccqctg ill 
gaatgaggtt tttgaggtga tcgtcacatc agttccaggc caagagctag aggttgaag? ill 
ctttgacaag gacttggaca aggatgattt tctgggcagg tgtaaagtgc g?cSccac o 
agtcttaaac agtggcttcc ttgatgagtg gctgaccctg gaggatgtcc catc^ggccg til 
cctgcacttg cgcctggagc gtctcacccc ccgtcccact gctgctgagt tagagqaqq? ill 
aSJSl? T agtttga tc -^ctca gaagagtgcg gagctggctg cggSSgS 780 
cccttaS^ S r 9a " a . CCt CCC ^ Ct ^^ aaaggcacca agLcctcag 840 
cccttatgct actctcactg tgggagatag ttctcataaa accaagacta tttcqcaaac 900 
ttcagcccct gtctgggatg agagtgcctc ctttctcatc aggaaaccac acaSgaaaq 
cctagagttg caggttcggg gtgagggcac tggcgtgctg ggctcattat cccScSc?1m2 
ctcagagctc ctcgtggctg accagctctg cttggaccgc ? gg tttScac tcaSgtgqlOgS 
gtgctactga gagcacagct agggatcctg gtgtcccagc ac?cgggag?n 4 0 
ggaagctcat agccacagct acagccacag ctcctcatcg ctgagtgaag aaccaqaqSl200 
ctcgggggga ccccctcaca tcacctcctc agccccagag ctccggLgc gcctaacacaJ'eo 
tgttgacagt ccccttgagg ctccagccgg gcctctgggc cagg^gaaac JgacJctqtglLS 
gtactacagt gaagaacgaa agctggtcag cattgttcat ggttgccggt cSttcqacaiaaS 
Tatrl g r aCg gatCCtcCt * -tccctatgt gtcactgttg c?ac?gc2ag acaagJac^L 2 
a??taaat a « of " ca «"»" WS«ccctg agtcctgaa? ttaa?g^acg All 

gtttgagtgg gaactccccc tggatgaggc ccagagacga aagctggatg tctctqtcaal560 
gtctaattcc tccttcatgt caagagagcg tgactgctgg ggaagg?gca gctgoacc^lLS 
gctgagacag acctttccca gggtgtagcc cggtggtatg Jcctgatgga SSJggac llll 
ctllltllll ^ctaggagct ggcgagtccc agcctgactg ctctgtcttc ctgc"?cgt 740 
tgStcal ccctt'tcacc EE" - '*' 9 «*...**. gggtccaagg gcagagcct'glSOO 
qlacc^aJq c , taacaggccc atattcgggc ctttgcctga ccaaagagaal860 
gaaccgtatg ttccctttac tgcacggcct ttatccttct gggcccctgg gqcqqqgac C 1920 
tgagctggct gtttcctgct ttgcctgcac attgttctcc c??cctcccJ JrtcrtSoSgaS 
gccttctgta tctgtgcctg gccagtggca gcactagcag tggtattagc JStgcc«S2J2 
tacagctttg gaaggatctt tttttcttta actagatggt caccttct?c crta1ca"c2?SS 
atgggtggga aggtggacag gctaacctct ccagctgtga gcctcttaga ctactgc^SieS 

gt 9 cct a g III at"^??^ S^'I gtCCagttct gtccccac? g tccSaccS 0 
tgtcctgaaa attctactgc tttgatggct ggggccagtc tcttgtcact ttqqaaactg2280 
aggacgcgtg gattctactc aagcctccaa gtagtggcat atcagtcttg gagctcctag23 11 
ctggtgatac ggagagggct ttggaggact tgggacagca gggccaattt ?t?tacccaa2400 
gtgcctaggc tgctaactca ctgactagaa cttaatctgg SJctttacag t«Sc«ca2«2 

SaL^:: aT""" '""^ ™ ..SSSSS 



ataaaaaaaa aa 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 98: 

(i) SEQUENZ CHARAKTE RISTI K: 
(A) LANGE: 776 Basenpaare 
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(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

10 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

15 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 98 

20 

tttttttttt tttttttttt tttttttttt ttttgagaca aagtctcact gtgtcaccca 60 

gactggaatg cagtgacaca atctcggctc actgaaacct ctgccttcca ggttcaagctl20 

attctcatgc ctcagcctct caagtagctg ggactacaga tgtgggccac catgtctggcl80 

taattttttt ttttttttgt agagacaggg tttcgccatg ttgacgagac tggtctcgaa240 

25 ctcctggcct caagtgatct gccgcctcag cttctcaaag tactgggatt atataggcat300 

gagccactga gcctggccct gaagcgtttt tctcaaaggc cctcagtgag ataaattaga360 

tttggcatct cctgtcctgg gccagggatc tctctacaag agcccctgcc cctctgttgg420 

aggcacagtt ttagaataag gaggaggagg gagaagagaa aatgtaaagg agggagatct480 

ttcccaggcc gcaccatttc tgtcactcac atggacccaa gataaaagaa tggccaaacc540 

30 ctcacaaccc ctgatgtttg aagagttcca agttgaaggg aaacaaagaa gtgtttgatg600 

gtgccagaga ggggctgctc tccagaaagc taaaatttaa tttctttttt cctctgagtt660 

ctgtacttca accagcctac aagctggcac ttgctaacaa atcagaaata tgacaattaa720 

tgattaaaga ctgtgattgc caccaaaaaa aaaaaaaaca gccaggaaaa aaaggg 776 

35 (2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 99: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 629 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

45 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



285 

WO 99/55858 PCT/DE99/01258 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

10 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



15 



20 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 98 



tttttttttt tttttttttt tttttttttt ttttgagaca aagtctcact gtgtcaccca 60 
gactggaatg cagtgacaca atctcggctc actgaaacct ctgccttcca ggttcaagctl20 
attctcatgc ctcagcctct caagtagctg ggactacaga tgtgggccac catgtctggcl80 
taattttttt ttttttttgt agagacaggg tttcgccatg ttgacgagac tggtctcgaa240 

25 ctcctggcct caagtgatct gccgcctcag cttctcaaag tactgggatt atataggcat300 
gagccactga gcctggccct gaagcgtttt tctcaaaggc cctcagtgag ataaattaga360 
tttggcatct cctgtcctgg gccagggatc tctctacaag agcccctgcc cctctgttgg4 20 
aggcacagtt ttagaataag gaggaggagg gagaagagaa aatgtaaagg agggagatct4 80 
ttcccaggcc gcaccatttc tgtcactcac atggacccaa gataaaagaa tggccaaacc540 

30 ctcacaaccc ctgatgtttg aagagttcca agttgaaggg aaacaaagaa gtgtttgatg600 
gtgccagaga ggggctgctc tccagaaagc taaaatttaa tttctttttt cctctgagtt660 
ctgtacttca accagcctac aagctggcac ttgctaacaa atcagaaata tgacaattaa720 
tgattaaaga ctgtgattgc caccaaaaaa aaaaaaaaca gccaggaaaa aaaggg 776 

35 (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 99: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 629 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

45 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

50 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
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(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 99 



5 cggctcgact tccgttactt 
ccaaaatggc tgggcgaaaa 
tcatacccca gaaccaaaag 
cctccaggtt ggctgcttta 
ccaatgtggc caaggctggc 

10 ttcccgtgcc agaggataaa 
aatcttgtgc tgagtgggtg 
tggagaagat gaagaactta 
ctttcccaga aaccaaatta 
agaatttata aaattgagtc 

15 ttaaaaataa taattataca 



gctgcggagg accgtgggca 
cttgctctaa aaaccattga 
gccattgcta gttccctgaa 
cctgagaatc caccagctat 
ttggtggatg actttgagaa 
tatactgccc aggtggatgc 
tctctctcaa aggccaggat 
attccatttg atcagatgac 
gacaagaaaa agtatcccta 
caggaggaag ctctggccct 
aaaaaaaaa 



gccagggtcg gtgaaggatc 60 
ctgggtagct tttgcagagal20 
atcctggaat gagaccctcal80 
cgactgggct tactacaagg24 0 
gaagtttaat gcgctgaagg300 
cgaagaaaaa gaagatgtga360 
tgtagaatat gagaaagaga420 
cattgaggac ttgaatgaag480 
ttggcctcac caaccaattg540 
tgtattacac attctggaca600 

629 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 100: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
20 (A) LANGE: 757 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure . 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 (ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
30 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

35 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 100 

40 

ggcggggagc agggggacac cagggtgaat caggaagacc cgaggggtgg cccccaccct 60 
ttctccaccc acgcggcagg ttccaggtgc cctggctgga gtcagtcctc atcgtagtcal20 
gcaacaacat tgacgaggag gcgctggccc gactggccca ggagggcagt gaggtgaatgl80 
tcattggcat tggcaccagt gtggtcacct gcccccaaca gccttccctg ggtggcgtct240 

45 ataagctggt ggccgtgggg ggccagccac gaatgaagct gaccgaggac cccgagaagc300 
agacgttgcc tgggagcaag gctgctttcc ggctcctggg ctctgacggg tctccactca360 
tggacatgct gcagttagca gaagagccag tgccacaggc tgggcaggag ctgagggtgt420 
ggcctccagg ggcccaggag ccctgcaccg tgaggccagc ccaggtggag ccactactgc4 80 
ggctctgcct ccagcaggga cagctgtgtg agccgctccc atccctggca gagtctagag540 

50 ccttggccca gctgtccctg agccgactca gccctgagca caggcggctg cggagccctg600 
cacagtacca ggtggtgctg tccgagaggc tgcaggccct ggtgaacagt ctgtgtgcgg660 
ggcagtcccc ctgagactcg gagcggggct gactggaaac aacacgaatc actcactttt720 
ccccacagga agaggaggtg agggaagagg gggggcg 757 



55 (2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 101: 
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(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO* 99 

" IfiilliEiiiliilii! 

- wmmmmm 

uiLucccaga aaccaaatta gacaagaaaa aatatmni-x +-+-««~«+. 

u SEES ~' 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 100: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK" 
20 (A) LANGE: 757 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 tssrs 91 ESTs durch »* 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

30 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



35 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

^ (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 100 

?t g c??caccc lllllTatTo c ^gaagacc cgaggggtgg cccccaccct 60 

= Si il 1 HIS St 

45 5=32 K555 S~ bS ii S 

50 ccttggccca gctgtccctg agccgactca gccctgagca caggcggctg cTaToltaloc 
cacagtacca ggtggtgctg tccgagaggc tgcaggccct gg?gal£g? c?£qtqcS 
ggcagtcccc ctgagactcg gagcggggct gactggaaac aacacgaa^c S2c?tS™ 
ccccacagga agaggaggtg agggaagagg gggggcg actcactttt720 

55 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 101: 
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(i) SEQUENZ C HARAKTE R I STI K: 

(A) LANGE: 1262 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

5 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



10 (Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 
15 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

20 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 101 



aatttgttga agagtgattc tccctcatcc tctgcaaaca ttccataggc gataggaaga 60 

actatgcctc tgccaagctt tctgagttgc tgccagaaga agttgaagca gaagtgaaag 120 

25 cagctgcaga gatatcaatg ggaacagagg tttcagaaga agatatttgc aatattctgc 180 

atctttgcac ccaggtgatt gaaatctctg aatatcgaac ccagctctat gaatatctac 240 

aaaatcgaat gatggccatt gcacccaatg ttacagtcat ggttggggaa ttagttggag 300 

cacggcttat tgctcatgca ggttctcttt taaatttggc caagcatgca gcttctaccg 360 

ttcagattct tggagctgaa aaggcacttt tcagagccct caaatctaga cgggataccc 420 

30 ctaagtatgg tctcatttat catgcttcac tcgtgggcca gacaagtccc aaacacaaag 480 

gaaagatttc tcgaatgctg gcagccaaaa ccgttttggc tatccgttat gatgcttttg 540 

gtgaggattc aagttctgca atgggagttg agaacagagc caaattagag gccaggttga 600 

gaactttgga agacagaggg ataagaaaaa taagtggaac aggaaaagca ttagcaaaaa 660 

cagaaaaata tgaacacaaa agtgaagtga agacttacga tccttctggt gactccacac 720 

35 ttccaacctg ttctaaaaaa cgcaaaatag aacaggtaga taaagaggat gaaattactg 780 

aaaagaaagc caaaaaagcc aagattaaag ttaaagttga agaagaggaa gaagaaaaag 84 0 

tggcagaaga agaagaaaca tctgtgaaga agaagaagaa aaggggtaaa aagaaacaca 900 

ttaaggaaga accactttct gaggaagaac catgtaccag cacagcaatt gctagtccag 960 

agaaaaagaa gaaaaagaaa aaaaagagag agaacgagga ttaacagaaa ggaattacgal020 

40 ttatatcacc cggacacaca tcatgcttaa gattcaactg ggagcatacc agggatgctcl080 

tctaacgtaa tcaagggaag gttcagtaag acaaagtgat ttatcatcta taacttcaaall40 

cctatttgtc ttgacatcaa ctctgttaac cttatgtcat catttcttag agtctttgatl200 

atacaaataa aattttcttt gtattttaaa acaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaaal260 
aa 1262 

45 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 102: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1281 Basenpaare 

50 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
55 hergestellte partielle cDNA 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 1262 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

5 (D) TOPOLOGIE: linear 

(li> isgss^issr ESTs durch - 

10 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
I ANTI-SENSE: NEIN 



20 



25 



30 



(vi) HERKUNFT: 
15 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 101 



IcllltZ ~£ gataggaaga 60 

SSSSS ™ ~ ct ™- «" 

gaaagattt? tcaaa^cJo ^W*^ gacaagtccc aaacacaaag 4 80 

,„« g „ a9 o ss:^ <>•«««.«, , 80 

ssi :~ ;~ - -™ »= js 

3X22 ~ Li? «~ sms 

-"5" s=s ssS i S= - s = 

atacaaataa aattttcttt gtatKSa tl *T™l "!!!?" ag ^tctttgatl200 



atacaaa^a aattttcttt gtattttaaa ae™, catttcttag agtctttgatl200 

aa ^cttt gtattttaaa acaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaaal260 

1262 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 102: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1281 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

mKsees" ESTs durch und 
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45 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



10 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



;i) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 102 



15 ggcggaagta gccgcaggca tggcggcggc tatgccgctg ttgctctgct cgtcctgttg 60 

ctcctggggc ccggcggctg gtgccttgca gaacccccac gcgacagcct gcgggaggaa 120 

cttgtcatca ccccgctgcc ttccggggac gtagccgcca cattccagtt ccgcacgcgc 180 

tgggattcgg agcttcagcg ggaaggagtg tcccattaca ggctctttcc caaagccctg 240 

gggcagctga tctccaagta ttctctacgg gagctgcacc tgtcattcac acaaggcttt 300 

20 tggaggaccc gatactgggg gccacccttc ctgcaggccc catcaggtgc agagctgtgg 360 

gtctggttcc aagacactgt cactgatgtg gataaatctt ggaaggagct cagtaatgtc 420 

ctctcaggga tcttctgcgc ctctctcaac ttcatcgact ccaccaacac agtcactccc 480 

actgcctcct tcaaacccct gggtctggcc aatgacactg accactactt tctgcgctat 540 

gctgtgctgc cgcgggaggt ggtctgcacc gaaaacctca ccccctggaa gaagctcttg 600 

25 ccctgtagtt ccaaggcagg cctctctgtg ctgctgaagg cagatcgctt gttccacacc 660 

agctaccact cccaggcagt gcatatccgc cctgtttgca gaaatgcacg ctgtactagc 720 

atctcctggg agctgaggca gaccctgtca gttgtatttg atgccttcat cacggggcag 780 

ggaaagaaag actggtccct cttccggatg ttctcccgaa ccctcacgga gccctgcccc 840 

ctggcttcag agagccgagt ctatgtggac atcaccacct acaaccagga caacgagaca 900 

30 ttagaggtgc acccaccccc gaccactaca tatcaggacg tcatcctagg cactcggaag 960 

acctatgcca tctatgactt gcttgacacc gccatgatca acaactctcg aaacctcaacl020 

atccagctca agtggaagag acccccagag aatgaggccc ccccagtgcc cttcctgcatl080 

gcccagcggt acgtgagtgg ctatgggctg cagaaggggg agctgagcac actgctgtacll40 

aacacccacc cataccgggc cttcccggtg ctgctgctgg acaccgtacc ctggtatctgl200 

35 cggctgttac atccactacc agcctgccca ggaccggctg caaccccacc tcctggagatl260 

gctgattcag ctgccggcca a 1281 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 103: 

40 (i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE:716Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: aus einzelnen ESTs (lurch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 102 

SSK JJSSS ttgCtCt9Ct 60 

cttgtcatca ccccgctgcc SIcSomS at»r, ^gacagcct gcgggaggaa 120 

tgggattcgg agctt'cagcg gg^gtg lltlTtlTol S££Sf ' CCgC * Cgcgc »<> 
gggcagctga tctccaagta ttctctacaa ? g ^ tctttcc caaagccctg 24 0 

tggaggaccc gatactgggg gccacccSc £22^° tgtCattCac ^aggcttt 300 
gtctggttcc aagacaSg? cartga£S 2?SS cat "ggtgc agagctgtgg 360 
ctctcaggga tcttctgcgc ctctScS? Itrtt, t ggaaggagct "gtaatgtc 420 
actgcctcct tcaaacccct gggtctggcc aatTott CCaCCaacac ^tcactccc 4 80 
gctgtgctgc cgcgggaggt gg?ctgcacc Taaaacctrl tCtgcgctat 540 

ccctgtagtt ccaaggcagg cctctctata cttllT ccccct ^ gaagctcttg 600 
agctaccact cccaggcag? g£22£S 2t2tE2 f g \ tCgctt 9ttccac.cc 660 
atctcctggg agctgaggL gaccc^gtla gtSat?ta TtltJ?^ CtgtaCtagc 720 
ggaaagaaag actggtccct cttccgga^g S^cccaaa clltrl, cacgg S*cag 780 
ctggcttcag agagccgagt ctatg?gga? at2cc2" acaa^f gCCCtgcccc 840 
ttagaggtgc acccaccccc gaccactaca tat«S«2 a " accagga ca acgagaca 900 
acctatgcca tctatgactt gcttgacacc" T Cactcggaa 3 960 

atccagctca agtggaagag accc^caaac Ittnl 9 acaactctcg aaacctcaacl020 

gcccagcggt acg?gag?gg ctatqao^a CCCCagtgcc ^ttcctgcatlOSO 

aacacccacc caLLgggc ctt™^ ' L? 9 agCtgagCac «*SCtgt.cll40 
cggctgttac atccac??cc agcctgJJca ? n 9 aCaccgtacc ctggtatctgl200 

gctgattcag ctgccggcca a gCCtgCCCa g 9 acc 39ctg caaccccacc tcctggagatl260 

1281 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 103: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 716 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



durch Assemblierung und Editierung 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG; SEQ ID NO: 103 

agtggcagat 60 
ggaggctgccl20 
gtttctgctgl80 
atattttgga240 
ccacggcatt300 
ctcacaacag360 
agagaggccc420 
ggcggggtat4 80 
ttctttgggc540 
gcagtagtcc600 
ttttgtagaa660 
atctca 716 

20 (2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 104: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1160 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
25 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



10 



15 



gggccccaga 
ggtaccaggc 
tgacttgggg 
gaaaaacttt 
aggttggttc 
agccctgtct 
ggctgtggag 
tctggccagc 
ggaaacgccc 
ttctcgaggg 
gacacgtcgg 
attcatccac 



aagagaccaa 
gccccagaac 
ccaagggttt 
ttctgccctc 
ccagcagaga 
cagcctctgg 
gaagcaaagg 
gtgagcctgc 
cactctgggg 
tataatctga 
gggactcaac 
acaagagagt 



tgtgttgtgc 
tctaaggggc 
ctatgctcag 
ggccaggtct 
cggggccatg 
gctgttacgc 
agcccttttt 
tggttcttcc 
cctggcttgg 
gctctctggg 
tttacactgg 
ggaggcatga 



gacgggtggg 
ctcaagtagt 
gcctgacccc 
ctatctcctt 
ggctcacact 
aagttaattc 
atgcctctgt 
cggactgtac 
ggaaggggag 
gaacgtgtgt 
gacaatctgt 
acaggggtgg 



tggcagtggc 
ttaaaacctc 
tcatggatta 
ctgccttaac 
ctgacctctc 
ctgcacaaga 
agtaggactg 
caggccttga 
gcggcagggg 
ccatttgtag 
gtgtggtctg 
ccttcctcgg 



(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
40 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 104 



tttgttgttg gagaaaggag agaaaggaaa gcgcgagggg ccgccgccac caccagcgca 60 
45 gagtcctgga gctgtgagga gattcgggcc gtcaccctgc ctcccctgcg tcccgccacc 120 
ggccgcttct gtcctcggac ccattccaac aatctcgtaa aacatggtgg attactatga 180 
agttctaggc gtgcagagac atgcctcacc cgaggatatt aaaaaggcat atcggaaact 24 0 
ggcactgaag tggcatccag ataaaaatcc tgagaataaa gaagaagcag agagaaaatt 300 
caagcaagta gcggaggcat atgaagtgct gtcggatgct aagaaacggg acatctatga 360 
50 caaatatggc aaagaaggat taaatggtgg aggaggaggt ggaagtcatt ttgacagtcc 4 20 
atttgaattt ggcttcacat tccgtaaccc agatgatgtc ttcagggaat tttttggtgg 480 
aagggaccca ttttcatttg acttctttga agaccctttt gaggacttct ttgggaatcg 540 
aaggggtccc cgaggaagca gaagccgagg gacggggtcg tttttctctg cgttcagtgg 600 
atttccgtct tttggaagtg gattttcttc ttttgataca ggatttactt catttgggtc 660 
55 actaggtcac gggggcctca cttcattctc ttccacgtca tttggtggta gtggcatggg 720 
caacttcaaa tcgatatcaa cttcaactaa aatggttaat ggcagaaaaa tcactacaaa 780 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 103 

gggccccaga aagagaccaa tgtgttgtgc gacgggtggg tggcagtggc agtggcagat 60 
ggtaccaggc gccccagaac tctaaggggc ctcaagtagt ttaaaacctc ggaggctgccl20 
tgacttgggg ccaagggttt ctatgctcag gcctgacccc tcatggatta gtttctgctgl80 

10 gaaaaacttt ttctgccctc ggccaggtct ctatctcctt ctgccttaac atattttgga24 0 
aggttggttc ccagcagaga cggggccatg ggctcacact ctgacctctc ccacggcatt300 
agccctgtct cagcctctgg gctgttacgc aagttaattc ctgcacaaga ctcacaacag360 
ggctgtggag gaagcaaagg agcccttttt atgcctctgt agtaggactg agagaggccc420 
tctggccagc gtgagcctgc tggttcttcc cggactgtac caggccttga ggcggggtat480 

15 ggaaacgccc cactctgggg cctggcttgg ggaaggggag gcggcagggg ttctttgggc54 0 
ttctcgaggg tataatctga gctctctggg gaacgtgtgt ccatttgtag gcagtagtcc600 
gacacgtcgg gggactcaac tttacactgg gacaatctgt gtgtggtctg ttttgtagaa660 
attcatccac acaagagagt ggaggcatga acaggggtgg ccttcctcgg atctca 716 

20 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 104: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1 160 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
25 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
40 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 104 

tttgttgttg gagaaaggag agaaaggaaa gcgcgagggg ccgccgccac caccagcgca 60 
45 gagtcctgga gctgtgagga gattcgggcc gtcaccctgc ctcccctgcg tcccgccacc 120 
ggccgcttct gtcctcggac ccattccaac aatctcgtaa aacatggtgg attactatga 180 
agttctaggc gtgcagagac atgcctcacc cgaggatatt aaaaaggcat atcggaaact 240 
ggcactgaag tggcatccag ataaaaatcc tgagaataaa gaagaagcag agagaaaatt 300 
caagcaagta gcggaggcat atgaagtgct gtcggatgct aagaaacggg acatctatga 360 
50 caaatatggc aaagaaggat taaatggtgg aggaggaggt ggaagtcatt ttgacagtcc 4 20 
atttgaattt ggcttcacat tccgtaaccc agatgatgtc ttcagggaat tttttggtgg 480 
aagggaccca ttttcatttg acttctttga agaccctttt gaggacttct ttgggaatcg 54 0 
aaggggtccc cgaggaagca gaagccgagg gacggggtcg tttttctctg cgttcagtgg 600 
atttccgtct tttggaagtg gattttcttc ttttgataca ggatttactt catttgggtc 660 
55 actaggtcac gggggcctca cttcattctc ttccacgtca tttggtggta gtggcatggg 720 
caacttcaaa tcgatatcaa cttcaactaa aatggttaat ggcagaaaaa tcactacaaa 780 
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SSEE SSSSS ST'"" •« 

5 ssss ssss :b '~ 9 9 6 °s 

5 tggggcaccc gggccctggg accccctcgq 1™ « a 9OTcgagc aggaccgaccl020 
agaggaagaa gcagaagcag agagaggag? Wtgaaa gaaggtggcal080 

attgattaga ccggattttt ttgaaggagg aaggaagttg gaccaaaggcll40 

1160 

^ (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 105: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE.-1040 Basenpaare' 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

15 (D)TOPOLOGIE: linear 

( " ) ^fSSe e S en ESTS ^ *««™« « Bttn*, 

20 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



30 



35 



40 



(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 105 

S£2S St'S ZZllZl TaT^r ™«<*™ ^gtgg 60 
gttttcttgc ctgcctat'ga glTcTocl 2 C c " at ^ga ctacc4g5 120 
cacccggact acaacaatga gttgacccaa tttlt^ Ctcctcat 9 a gagggtacac 180 
cctcctggag ctcagttggg att^acat? 2^? 9 aacca tcac actgaagaag 240 
ttcatctcca aggtgatSc tgac'tgat SSJSS J**"* 00 " ^taggcatc 300 
caagttctag ctgtgaatga tgtggat?Jc caaoJt^ Caggactgca ggaaggggac 360 
atcctgaaga cagctcgtga aatSgcatg cgtgtg™ Jctt^T ggCtgttga * «0 
cgccaaaaag agaggactgt gcactaqaaa attain tctt tcccta caattatcat 480 
tgtcatgaca tgctaactag Icttca^g agcca^tct TJr^ atgtggact <= 540 
atagtgagtt gggaggatgg ggagacag?? aa™S ^ttttcagcc cctccctgga 600 
cttttagttc cctagttttc ?ag£gagct ! a " acccaaa ccatattgca 660 

aggcataacc tagcctgtga ggaacctaat SI 9 3aaggaggat gatgatatct 720 
catgcactag tcccttacat 2J£££ SL' aaC * gacatt tattgaatat 780 
cttggggatt ttccatctga ct?ccctggc ca^S* 9 . aaatcagtag caaaaagaat 840 
attcatacac ttttgagact ccagtgagac CatC f tgca <=taccagaag 900 

!!!L C !! a ! a aagtaaaa - caat^tg^ " ~! <^ 'tcctagcct 960 



1040 



ctctcccaaa aagtaalaca caatgS lllllllT CCCCttcCtc ctcctagcct 96 
gggccggccg gtgggtggtc atgCtgaa 9 aaa aaaaaa aaaaaaaaaa aaaaagggggi 0 20 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 106: 

0) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 1336 Basenpaare' 

(B) TYP: Nukleinsaure 
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gagaattgtc gagaacggtc 
cttaacaata aatggtgtgg 
ccagaacgcc ctgccagccc 
ctcgctgctg agacacgcgc 
5 tggggcaccc gggccctggg 
agaggaagaa gcagaagcag 
attgattaga ccggattttt 



aagaaagagt agaagttgaa 
ccgacgacga tgccctcgct 
agcctgccgg cctccgcccg 
ctcactgtct ctctgaggag 
accccctcgg cgtccgcagc 
agagaggagt ttgaaggagg 



gaagatggcc agttaaagtc 840 
gaggagcgca tgcggagagg 900 
ccgaagccgc cccggcctgc 960 
gagggcgagc aggaccgaccl020 
aggattgaaa gaaggtggcal080 
aaggaagttg gaccaaaggcll40 

1160 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 105: 

10 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1040 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

is (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



20 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

30 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 105 



agcatccgct tccggttccc agactgaatt gtcagtgagc ggagtctgag gtcgctgtgg 60 
actgcccact gggccttgcc cgagatggac agccggattc cttatgatga ctacccggtg 120 

35 gttttcttgc ctgcctatga gaatcctcca gcatggattc ctcctcatga gagggtacac 180 
cacccggact acaacaatga gttgacccag tttctgcccc gaaccatcac actgaagaag 24 0 
cctcctggag ctcagttggg atttaacatc cgaggaggaa aggcctccca gctaggcatc 300 
ttcatctcca aggtgattcc tgactctgat gcacatagag caggactgca ggaaggggac 360 
caagttctag ctgtgaatga tgtggatttc caagatattg agcacagcaa ggctgttgag 4 20 

40 atcctgaaga cagctcgtga aatcagcatg cgtgtgcgct tctttcccta caattatcat 4 80 
cgccaaaaag agaggactgt gcactagaaa gttgcagccc acagcccttc atgtggactc 54 0 
tgtcatgaca tgctaactag acttcagggg agccacttct gttttcagcc cctccctgga 600 
atagtgagtt gggaggatgg ggagacagct aaccaactgc attacccaaa ccatattgca 660 
cttttagttc cctagttttc taggtgagct tcattccctg aaaggaggat gatgatatct 720 

45 aggcataacc tagcctgtga ggaacctagt taggaaagac aactgacatt tattgaatat 780 
catgcactag tcccttacat atgtcatatt ttaattatag aaatcagtag caaaaagaat 840 
cttggggatt ttccatctga cttccctggc catcttatcc catccttgca ctaccagaag 900 
attcatacac ttttgagact ccagtgagac gctgttttca ccccttcctc ctcctagcct 960 
ctctcccaaa aagtaaaaca caatgctgaa gaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaagggggl020 

50 gggccggccg gtgggtggtc 104 0 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 106: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
55 (A) LANGE: 1336 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

"' , "SSSlKSrSS" E$TS *"* A ~-9 u„d Editing 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



i (vii) SONSTIGE HERKUNFT - 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 106 

S^2S c"> ~£ - ™a t SO 

cggttcagcc agggccccac acccgc?gcc StgScca S?^ 9 ' 9 " ggccct ^ c 120 
gctcccaggc aggaaaactg tggtgcccaq caaatr™ a ^gcacggc agccgagggc 180 
ctcccagcag ccccgtgcgg aJctgcggg? "Sgacooa "f^T ^tagcaccc 240 
ggccctgtga gaagaagcgg ctggacat^c SggcaSS S^T* 9 9tCaggCt * C 300 
cgtgtgggaa cctgcccttc cgacggatct aaaaaatltt ttaCCt ^ cc "cctcacca 360 
gagagatggc cgtctgcacc aaccjgctgc agggccaSat ' ggggCggat ^acatgtg 420 
aacgccacca gtgtgaggac atctttoaco f™ t 9 ^tccgagtgg gccctactca 4 80 
tgaccaagtg tgccgag^tg c^ccgca SS^ 99 ? gggCgCCttc <="gac a cca 540 
tcggctgcco catcgacctc gtgtacalSa a S W Wctttgtg gacatcaacg 600 
ccaccaagtt ccagcagatc gtccgtggca ScS* 9 ? Ct f gCCCtc atgaatcgct 660 
tgaagatccg cacagglgtc Lggagc^g tgaacctaac IT ""I 9 CCgctgact 3 ^ 
tgcgggactg gggcgtggca ctcgtcacaa lllll " gcacc 9 cct 9 ctgcccgagc 780 
caaccgcgcc .tJJgEtg gtgt'cac^g 9 oc^T^ ttgaggatgc 84 ° 

gccgtggctc ttcacggaga tcaaaaaaca SZ 9 ! 9 ccc 3tggcg ccctgctcaa 900 
cctggacatc ctgcggga^t SS caT^^ CgtCCgagcg 960 

gggcgtggag aagacccggc gctttctqct coaaSf 9 ° actggggct cggacacgcal020 
tcccgtgggg ctgctggagc ggctcccaca 9 tccttcctgt <Jccggtacgal0S0 

gggccgcgac tacctggaga JgctgaJaac ^gcggccgc cctactacctmo 

cagcgagatg ctcct?gggo cKgccccc cacc^*? gCagcCgact ggatccgcatl200 
aacgcgtaca agtagcct^a ggStccca ggaacaS tCttgCCgaa 9«««ggccl260 
aattttattc ttttaa *"ccca ggggcaccct ggggcgagga gagtacaatal320 

1336 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 107: 

(■) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 812 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

<i0 taS2££SLlSSr ESTS - Edttienjrtg 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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10 



(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

15 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 106 

20 cgagggacag aacctggtgc aggaggagtt ggcggcccgc gggacccage ccccgtccat 60 

ccgcaacggc ctggacaaag ccgcgaggtc cgcttcgagc gagctgagca ggccctgcgc 120 

cggttcagcc agggccccac acccgctgcc gctgtccccg agggcacggc agccgagggc 180 

gctcccaggc aggaaaactg tggtgcccag caggtccccg caggccgggc actagcaccc 240 

ctcccagcag ccccgtgcgg acctgcgggc ccctgacgga tgaggacgtg gtcaggctgc 300 

25 ggccctgtga gaagaagcgg ctggacatcc gtggcaaact ttacctggcc cccctcacca 360 

cgtgtgggaa cctgcccttc cgacggatct gcaagcgctt cggggcggat gtgacatgtg 420 

gagagatggc cgtctgcacc aacctgctgc agggccagat gtccgagtgg gccctactca 480 

aacgccacca gtgtgaggac atctttggcg tccagctgga gggcgccttc cccgacacca 54 0 

tgaccaagtg tgccgagctg ctgagccgca ccgtggaggt ggactttgtg gacatcaacg 600 

30 tcggctgccc catcgacctc gtgtacaaga agggtggggg ctgtgccctc atgaatcgct 660 

ccaccaagtt ccagcagatc gtccgtggca tgaaccaggt gctggatgtg ccgctgactg 720 

tgaagatccg cacaggcgtc caggagcgtg tgaacctggc gcaccgcctg ctgcccgagc 780 

tgcgggactg gggcgtggca ctcgtcacgg aaatggggac atcttgtcat ttgaggatgc 840 

caaccgcgcc atgcagactg gtgtcaccgg gatcatgatt gcccgtggcg ccctgctcaa 900 

35 gccgtggctc ttcacggaga tcaaggagca gcggcactgg gacatctcgt cgtccgagcg 960 

cctggacatc ctgcgggact tcaccaacta cggcctggag cactggggct cggacacgcal020 

gggcgtggag aagacccggc gctttctgct cgagtggctg tccttcctgt gccggtacgal080 

tcccgtgggg ctgctggagc ggctcccaca gaggatcaac gagcggccgc cctactacctll40 

gggccgcgac tacctggaga cgctgatggc cagccagaag gcagccgact ggatccgcatl200 

40 cagcgagatg ctccttgggc cagtgccccc cacctcgcct tcttgccgaa gcacaaggccl260 

aacgcgtaca agtagcctca ggctttccca ggggcaccct ggggcgagga gagtacaatal320 

aattttattc ttttaa 1336 



45 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 107: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 812 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

so (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

55 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
5 (C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 107 



ggcagcccaa tgtctcctgc acgtgcaatg caaacgctct ttgttccaga gcatggagat 60 
cacggagctg gagtttgttc agatcatcat catcgtggtg gtcacgtgcc tgctgagccal20 
ctacaagctg tctgcacggt ccttcatcag ccggcacagc caggggcgga ggagagaagal80 

15 tgccctgtcc tcagaaggat gcctgtggcc tcggagacac agtgtcaggc aacggaatcc240 
cagagccgca gtcttacgcc ccgcctcggc ccaccgaccg cctggccgtg cgcccttcgc300 
ccagcggagc gttttccacc gttgccagcc caatgtctcc tgcacgtgca actgcaaacg360 
ctctttgttc cagagcatgg agatcacgga gctggagttt gttcagatca tcatcatcgt4 20 
ggtggtcacg tgcctgctga gccactacaa gctgtctgca cggtccttca tcagccggca4 80 

20 cagccagggg cggaggagag aagatgccct gtcctcagaa ggatgcctgt ggccctcgga540 
gagcacagtg tcaggcaacg gaatcccaga gccgcaggtc tacgccccgc ctcggcccac600 
cgaccgcctg gccgtgccgc ccttcgccca gcgggagcgc ttccaccgct tccagcccac660 
ctatccgtac ctgcagcacg agatcgacct gccgcccacc atctcgctgt cagacgggga720 
ggagccccca ccctaccagg gcccctggac cttcaaggtt cgggaccccg aggaggagtt780 

25 ggaaattgaa cggggattgg gtgcggagac cc 812 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 108: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
30 (A) LANGE: 2681 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 (ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



40 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

45 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 108 

50 

gatgcttggt atcatcatca tgatgacgct gtgtgaccag gtggatattt atgagtgcct 60 

cccatccaag cgcaagactg acgtgtgcta ctactaccag aagttcttcg atagtgcctg 120 

cacgatgggt gcctaccacc cgctgctcta tgagaagaat ttggtgaagc atctcaacca 180 

gggcacagat gaggacatct acctgcttgg aaaagccaca ctgcctggct tccggaccat 240 

55 tcactgctaa gcacaggctc ctcactcttc tccatcaggc attaaatgaa tggtctcttg 300 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 107 

iiiiiittii jj-gtct tt gttccaga gcatggagat 60 

ctacaagctg tctgcacggt cStcItcw S M 9 ^tcacgtgcc tgctgagccal20 
tgccctgtcc tcagaaggat gcctgS ttlltr, gC Ca "^cgga ggagagaagal80 
cagagccgca gtrtta^gcc Sc^cggc ctlT^** a9tgtCa ^ c aacggaatcc240 
ccagcggagc gttttccacc gSgccagcc cESSS cgcccttcgc300 
ctctttgttc cagagcatgg agatcacgga gcSaattt act9caaac ^° 
ggtggtcacg tgcctgctga gccactacaa a^?!f Sttcagatca tcatcatcgt420 
cagccagggg cggaggagag aagatgJcc? TcltZtllt C "* CCttca tcagccggca480 
gagcacagtg tcaggcaacg gaatcccagj gccgSatc Sf ?t " ccctc ^4 0 
cgaccgcctg gccgtgccgc ccttcgccL gcgggaaSc t^ 0 ^ 0 <=tcggcccac600 
ctatccgtac ctgcagcacg agatcqacct acrn™ 9 " c «»ccgct tccagcccac660 
ggagccccca ccctaJcagg g?ccc?ggac S^ 0 ** 9 ' Ca9ac *^20 

ggaaattgaa cggggattgg gtgcggagac ™ a9gtt c TOSaccccg aggaggagtt780 

812 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 108: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 2681 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 108 

S2S2* ™tg 2SS2S 60 

=K5S ~ a > ™ 222=2 S 

tcac tgctaa g - aggctc ssss ?™ a sssss ssss; 
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gccaccccag cctgggaaga acattttcct naa ^==.*-*- 

ggggcctctg tcagcaagac catggggS tcaaaaocc? 3gcctgctcc tttt.ctct. 360 
agccttccct gtagccagac agttStJS ^cagaqcct 2S "* 3atCaggtcc «0 
atatctagca ttctttccag acagcatcct C L ^tgccacac acatgoacac 480 

ct.tctctcc catcagggc? gcca^gctg £cttS£ ScS'*** 9atgcaaggt 540 
ttctcacaaa ccaatgctct atattgcttg aaatctS^ " cccagca 9 aatgatgcca 600 
ttaaagaaat tctcttaaat tacaa?tgtg ccStacao al? St* atttcacg " 660 
aggtggtaca ggggattgga aacatgc?cc gc«£?«™ ^^tctg gggggcaagt 720 
ccatgcccct ggaacgtgtt cctatcactc tSSjS? 9 SSS"?" 9 CtCCCgaggt 780 
gcttatgatt aaagggtctt ggttagccca c?S£S ggC * ggtcct ^agactgggt 84 0 
gagaaggata cagtgtctat £tc«2££ SacaaSca !" tgtggag ^ggaaggta 900 
aacaggcagg taggattcag tgtgctcaa? ! " ^tgagagagg cagacatctg 960 

ctctctctgt gcacccagga gggc'caogca £S2££ t^ST" gat ^gcttgl020 
Ctttatagca cagggggcat tcagatgaj? cttaqaaaaa 9 "* tcagagaa <?3l°80 

gattacatct gagccgtttg aattgtgt?t ttrt??S^ gagaagaaac a tggcaagcall40 
ctacctgaac ttagagactc aaga?att« Saooaa^ " at "^taagatUOO 

agcaagtgca gcctcacgac agataccagg cSJcSSa CtCctaccca tgtctgag g tl260 
aggctctgcc tggoctgacc c?gtcctg?? Se£S * Ca " aaac 9 tgattcctccl320 
cttttcaata aataccccca aatcttcSc tlttlfl t f^taccagt cccattcttcl380 
aagcatcctg accccaattt ctttgagctc acggacct^ , ta \ agcattt "tgcttfamo 
gtagtggtgt ggctctctgg acttLSc tttctcta™ T 9 **"* ctctca 993tl500 
aactgattct caccaggtgt gagaggtgtg gSacaS f Cagaacct tggagatcagl560 
cttgqaagtg agcaacttca ggrtrtcS? ? ' 9 caa tgctct gcacctctt cl 620 

atgctctcca gatggtttta SaagtScf Seta'? gCCCaCtgta gtttgcagacl680 
cgcagcctgg gtgtggagag gttaaaagac ^acac™™ agggaatcct Sctggaccagl740 
gccaggattc ctagacccag ggctctJSc tllttZ", tCaccaagtc atgctgtagalSOO 
atctaatgtt tgggctccaa a^taaccatc tcgg"^! S?*?** gctcaa ^9 g i860 
ccctcagctt atgtagctag aaaggaccc? atlntlT" gCtcctcatt tactgccaaa 1 920 
tgctccccta ctgactagct gtg?cactc£ llaf? ' P* agcctggatt ttcaaattgal980 
acacctgtaa agtgggg?tg 2j^2 £££££ t'totT" 9 * gCCtgttt ~^° 
cacctgtcct ggctctgtac ctggcacgta SaScS tjl 9 tacaggaaa g2100 
ctgcctttag tagggacctg ctctgtgctc Z£2X£c talT ^ ggtttccttc ^0 
ggaggctagt gt ggaag a gg tcctgtcctc aoaa^? 9 tgCatgcacc ctgctgtgac2220 
aactgtcctc cttggaa'ca? ccalgaaS a?S P « 22°"'" gggaga <= aa c2280 
cctcctcctc gctgcctgca gctccaatct llt^t 9 f! gtggacaaca cagaacacgc2340 
ggctgcttaa ctgctgtata ggaca^gccc cttaoccctJ 99gaatgggc g * a 9cacgtg2400 
gcttggttta tgttctgatt ?gacacactg attttaatct tcaLTT tgaattcc tg24 60 
cagaggaggt ggcattccga cagcaggaca tacatSS™ ^cgaatcatg acactgagtg2520 
tgggtagaat ctagttttta at?at?a?£ aJSa?™" * gtgaagact gggacgacac2580 
atccgaagtc cacagaactt taaSgctg* Jccggcca^g £ Caaattaat «aaatatga2640 

2681 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 109: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK* 

(A) LANGE: 1407 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen 
hergestellte partielle cDNA 

(hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



durch Assemblierung und Editierung 
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20 
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gg^gcctctg 9 ttUlllZ tlllllllll t *««-ttcc agcctgctcc ttttactcta 360 
agccttccct gtagcoagac SJtSSS ^fgtcagga aatcaggtcc 420 

atatctagca ttctttccag acagcatcc? f cct 9 cc ^ac acatgcacac 480 

ctatctctcc catcagggc? gccaaagctg ggcttt'tt? TttaT"^ 93tgCaaggt 5 <° 
ttctcacaaa ccaatgctct atattgcttq SrtSS!J "cccagcag aatgatgcca 600 
ttaaagaaat tctcttaaat tacaa?tg£g ccSScaa S"^"' atttcacgtt 66 ° 
aggtggtaca ggggattgga aacatgc?c? ocaeSn™ 99t " ctctg Wgggcaagt 720 
ccatgcccct ggaacgtgtt cctatSr^ ? CgC f tccag agaaaagttg ctcccgaggt 780 
gcttatgatt a^agggSt g^S^ UllT^ *™ 

gagaaggata cagtgtctat cctcaagttg Sacggttca at™™"* 9 at " aaggta 900 
aacaggcagg taggattcag tgtqctcaot ^? gtgagagagg cagacatctg 960 

ctctctctgt gcacccagga gggScgca cttltllT l^^^ gatgg g ctt gl 020 
ctttatagca caggggg^t ?2gS^ SJS^ SS^ 9 *' tCagagaa ^080 
gattacatct gagccgtttg aattgtattt tS?^ <J a gaagaaac atggcaa g call40 
ctacctgaac ttagagactc "ga£?SJ ^t^S T* 9 "^ tttctaagatl200 
agcaagtgca gcc?Jcgac aglScSS caaSaof CtCCtaccca tgtctgaggtl260 
aggctctgcc tggcctgaco c?gtcc?gt? ff'™"* 6 ' tgattcctccl320 

cttttcaata aataccccca aa?cttc?cc 5£S££ acata =<=agt cccattcttcl380 
aagcatcctg accccaattt ctt^gagctc acaaacet^ , taa ? gcattt tttgctttaal440 
gtagtggtgt ggctctctgg acttaJJgtc Sca'ao at? 9MWt Ctctca ^1500 
aactgattct caccaggtgt gagaggtgtg ataaca^f 9tCagaacct tggagatca g 1560 
cttgcaagtg agcaacttca ggct??c? gg gcaatgctct gcacctcttcl620 

atgctctcca gatggtttta ctaagtcSc S f gccca =tgta gtttgcagacl680 
cgcagcctgg gtg?ggagag gttaaaS ttgSg.a lllT^T 9Ctggaccag ^° 
gccaggattc ctagacccag ggctctgcac tcltlllr,^ tCaCCaagtc a tgctgtagal800 
atctaatgtt tgggctccaa actaacSSc tcggaS ITtrTT, gCtCaaggg ^60 
ccctcagctt atgtagctag aaagggccc? aSS™Sf gctcctcatt tactgccaaal920 
tgctccccta ctgactagct gtgSactct 9 ? agcctggatt ttcaaattgal980 

acacctgtaa agt'gggg^g atgatcc at llltT g Tt TtTaT^t ? CCtgtttcc2 °4° 
cacctgtcct ggctctgtac ctoacacata I ttgtgag 9 at tacaggaaag2100 

ctgcctttag ^agggacctg ctSgSc lllrT ° ! 9ttCatgct ggtttccttc2160 
ggaggctagt gtggLgagg KgSSe ISSSSf TfT"* Ctgctgtga -2220 
aactgtcctc cttggaacac ccaaaaaa^ agggaattaa <=t g tcttatt gggagacaac2280 
cctcctcctc gctgc"g=a gc^aatct aT^t 9t " acaaca cagaacacgc2340 
ggctgcttaa ctgrtgJt. ggacaajccc Ttt acc TJ, ? 9 ? aatgggc ^ a gcacgtg2400 
gcttggttta tgttctgatt t Jacket o a^^f ? * Ctgggccca tgaattcctg2460 
cagaggaggt ggcattccga ca^ggS £££££ , tC ? aatCatg a cactgagtg2520 
tgggtagaat ctagttttta attatSt" ataS^ 9 * gtgaagact gggacgacac2580 
atccgaagtc cacagaactt taagtg^t gc^ca^g t tC3aattaat "aaatatga2 6 40 

2681 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 109: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 1407 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT* 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA "library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 109 

ss ?~ g i™ gc «o 

ggagccaggg ccgcagaggg aqataoataa acgtccccac ccatccccgg 120 

ttcaggccaJ cc^gLgga cgStgccac Itlllltlt f 9 ^"^ ^^gagag 180 
ctccgggagt gccacgccac c?gcccgggc SSgaacc cllltT^ tCatggcacg 240 
gaggctggta caggatgtca gtgggcccrt a i cctcc a«J9a gcccacccca 300 

gcgaaaggga cctcagggct atgggSaa £tX££ alltl l ?™* tCtgccacct 360 
gtacatccgc tctgtggacc cgggctcacS tacScro^ f " agtccc 3gcccggcca 420 
ccggctcatt gaggtgaacg ggSgaatg? oat a T aa T n tCtg ^ ctcc ^gcccagga 480 
cagcatcaag gcacg^gagg actlTvTtr C ? Ccat * ct 9 aggtggtggc 540 

acacttcaag cggcttcggg tcacaSar ™ " gtggacccc 9 agacagatga 600 
acccgtcacc a^ggaacS gc^ctgccL TtllTaT, <*ctgccgtc 660 

aagtgacctg cctggttccg acaagSac talallrtl gg f ctgcgt 9<:tcgtcccg 720 
cttccaggag agcggcctcc a a tgaggatggc agtgcctgga agcaagatcc 780 
agccatgc!ga 9 gt'ca'Laagc gcgcgc?aca ZS f ggCCaagg WWCtcg 840 
cagcaacttc tgagcccc?t ? C ?gc"gtc ?cot«2S aaCagg3agC 9tgaaatctt 900 
cttgggcctc agcctgcccc gagctccccc aacc?^ ggg f cccc tc ccgcacggac 960 
attgcccaga aatcagcccc agLcc^gtg ^gcccccKc tggtcctgcc ^° 
ctgggggcct gtggcagcaa gataggggga gagagaccc^ 9 ° CCaccaggtal08 ° 

agacagagac agagagagag agagagagac acSl! gagatgt 9 a 9 agagagtcagll4 0 
cgcgcggcag ccgcggggcg agggcc^g cSrtcSS ^T^ 9 ag <Wgagl200 
aatttgtgtt tttgcttttt ttccaaaaS »S 9 ? ggggcct 9 ct gactgaaaggl260 
taccagagac cccccccg^c aaagccccc? ?ccccca?cc ^ ttccact taal320 
attgcaataa aacaaacctt tctctgc tCCCCggccc cttgggacgc gctctaaatal380 

1407 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 110: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 1376 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



durch Assemblierung und Editierung 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 10 
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(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT - 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



PCT/DE99/01258 



(xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 109 

lllZim SS 9 ga9ccttC9c «« 

ggagcoaggg ccgcagaggg aggta^* gtgg^ ITatTaT CC3tCCCcgg 120 
ttcaggccac cccggccgga cgcctgccac ttar?n*« f 9 ! :Ctg9gtc Wccagagag 180 
ctccgggagt gccacgccac ctU^gggc ^cSaaacc * 9t9CCgCtg tcatggcacg 240 
gaggctggta caggatgtca gtgggcccct alalia cctccacg 9 a gcccacccca 300 
gcgaaaggga cctcagggct atgggtS S f ^gccctcggc tctgccacct 360 
gtacatccgc tctgtggacc cg^gctcacc tgcSccac l*?*^ ^cccggcca 420 
ccggctcatt gaggtgaacg ggcagaatgt llltaalTr, ^ Ctg9 ^ ctcc gcgcccagga 480 
cagcatcaag gcacgggagg Icgaggcccg grt£5S£ Saaf a " tg9tggc ^40 

acacttcaag cggcttcggg teacaLJ llll " tC ^gaccccg agacagatga 600 
acccgtcacc aa^ggaa^ gc^tgccL SXEE tTl^ «60 
aagtgacctg cctggttccg acaaggacac ?gaS«SS 11+ ^ gctcgt ^cg 720 
cttccaggag agcggcctcc acctgLccc cacalclalr agtgcctg9a agcaagatcc 780 
agccatgcga gtcaacaagc gcgcgcS^ qataaac?™ 9aggccaagg a gaaggctcg 840 
cagoaacttc tgagcccctt ^gcctgt* JcwSccS 3303993390 Stgaaatctt 900 
cttgggcctc agcctgcccc gagctcc^c aacctl^ 99gacccctc <=cgcacggac 960 
attgcccaga aatcagcccc agLccggtg Hecate ct^"*?" tg9tcct9 ~1020 
ctgggggcct gtggcagcaa gataggggga qaaaaac^ Ctgcocctgc ^accaggtalOSO 
agacagagao agagagagag agagagSc ac a T aaaaa f 9atgtgag a gagagtcagll40 
cgcgcggcag ccgcggggcg ajggcct??g acagagagag agcgagcgagl200 

aatttgtgtt tttgcttttt t?SLaaaag a^tSaet 99g9CCtgct 3 a ctgaaaggl260 
taccagagac cccccccgtc aaagcccccc Je2^£ <=cacacatgt ttocacttaal320 
attgeaataa aacaaacctt tetctge tccccggcc = <=ttgggacgc gctctaaatal380 

1407 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 1 10: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 1376 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 10 
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sss ssse ? a ? c t? g ? c t jssf agccgccaga ccgtcgc ^ 60 

cccagtcccc gaggcttgaa gSSS tZtt^ 9 c ^cgctaaa agccagagct 120 
tggggcccca gccgagaL, .SglJSS aaaSc™ f aaCtCtgt cctegggggg 180 
agaaacaaga aaaJtaagaa atccgagcgg ?? g gaggggg SeS?'? 9 agaCaggtga 240 
ggacgocggg ggaggggctg ggccgc? g 9 ? ccSSJfJ? SS? 9 9atgggatgg 300 
gcctggcgtc gggggaaggt gcggggg^tg gccS?cc« t 9 f gtCccaga 9 a 360 

aaagggagca cggggtgctg ooaoatL.n 9 „f ° 9C tct gg a tctg gccaaagctc 420 
aactgccacc tgajgagtca tlgllTtll J 9 ! 99 ?" 0 ? actggggcta cagctgctag 480 
aaggggacac ggccctaatc acgcggccc? goaocccc^ ! 9 ^ gaCacg gCCgtgatc <= 540 
gagtccgcaa agccctgcaa gaSc?ggggc KESS Sl!!? 9CC ' 9aggtcgatg 600 
cgacgctgga tggcactgac gttctcttS ™! 9 ggaaata *J a gacgagaacg 660 
aatggaccaa tcaccgagga gaSSt™ ^ 9993 gtttttcgta ggcctctcca 720 
ccactgtgcc agtctS StSS j£2£5? 9ttCCgggac ttcgccgt =t 780 
gcactgttgt ggcaggcagc agcgacgctg cccaaaacoc SS^ 9 gggggacctc 840 
tgacagatca cccatatgcc tccotaaccc t™^f 99 tgtccgggca atggcagtgc 900 
ttcttcgtcc tgggttgcct ggtgtgcccc ctttcXS f 6-94 *^ ^ctgtctct 960 
tgcccaacag ccaggaggca ctg^agaaac L tn gcaccgtgga ggtgggg atc i020 
gctcagaact ggagaaggct ScgcSwc tlTaTr- 9 J Caccctggta cctgtgtcctl080 
gcccccacag rtgagggcct wcSSSEa S ?° ctgcttggt 9 ctcagcacacll40 
aagtagaagg ggLg^ggg KSJJSS ! cagg <?Stagg atagtataggl200 

cctcaatatt aaaoo „™":Z"Zl !!. 9 " gaat ^cagtagt tgggag agagl260 

tcagaaccaa jaStagaa JtgacS?? XL^aa ?" t9OTt « a atcctc -tcl320 

' u " aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa agttct 1376 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 1 1 1 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 854 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

issx^sssr ESTs durch Assemb,ierun9 und ««•«•« 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 111 

."SSt'S? t~g? ItT^lll a 99 ? a9C9CCg taa " ga -= *° 

atcatattgt agtctctcaa aotar?nh!„ Ca " aggttt aattacaaaa tttgatcacgl20 

tgggtgtct'g ga" caccc** a^g llll^l ^f^ 80 

aatgaaaaqq cactcteatn n-n+r«~+ "agttgtac atatttccaa acatttttaa240 
c.tL» I IS£S«t 'J 9 " 9 " 99 «5^««»9300 

99 _ 9tagct - 9 sssjj -» ? - «~ gjjcjjjj..^ 
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cgaagaagcc ccgccccgtc ccgcttagac aatgccccgg agccgccaga ccgtcgcgcc 60 
cctgccccat cgtagtatat gagctcgcct acacaaggac ccccgctaaa agccagagct 120 
cccagtcccc gaggcttgaa gacggggact cccttctcca ccaactctgt cctcgggggg 180 
tggggcccca gccgagatca cagcgcgaca ggagtggggg tggccgctgg agacaggtga 24 0 
5 agaaacaaga aaactaagaa atccgagcgg ttggaggggg agtctgtgtg gatgggatgg 300 
ggacgccggg ggaggggctg ggccgctgct cccatgccct gatccgggga gtcccagaga 360 
gcctggcgtc gggggaaggt gcgggggctg gccttcccgc tctggatctg gccaaagctc 4 20 
aaagggagca cggggtgctg ggaggtaaac tgaggcaacg actggggcta cagctgctag 4 80 
aactgccacc tgaggagtca ttgccgctgg gaccgctgct tggcgacacg gccgtgatcc 540 

10 aaggggacac ggccctaatc acgcggccct ggagccccgc tcgtaggcca gaggtcgatg 600 
gagtccgcaa agccctgcaa gacctggggc tccgaattgt ggaaatagga gacgagaacg 660 
cgacgctgga tggcactgac gttctcttca ccggccggga gtttttcgta ggcctctcca 720 
aatggaccaa tcaccgagga gctgagatcg tggcggacac gttccgggac ttcgccgtct 780 
ccactgtgcc agtctcgggt ccctcccacc tgcgcggtct ctgcggcatg gggggacctc 840 

15 gcactgttgt ggcaggcagc agcgacgctg cccaaaaggc tgtccgggca atggcagtgc 900 
tgacagatca cccatatgcc tccctgaccc tcccagatga cgcagctgct gactgtctct 960 
ttcttcgtcc tgggttgcct ggtgtgcccc ctttcctcct gcaccgtgga ggtggggatcl020 
tgcccaacag ccaggaggca ctgcagaagc tctctgatgt caccctggta cctgtgtcctl080 
gctcagaact ggagaaggct ggcgccgggc tcagctccct ctgcttggtg ctcagcacac!140 

20 gcccccacag ctgagggcct ggccttgggg tactgctggc caggggtagg atagtatagg!200 
aagtagaagg ggaaggaggg ttagatagag aatgctgaat aggcagtagt tgggagagag!2 60 
cctcaatatt gggggagggg agagtgtagg gaaaaggatc cactgggtga atcctccctcl320 
tcagaaccaa taaaatagaa ttgacctttt aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa agttct 137.6 

25 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 1 1 1 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 854 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

35 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

40 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
45 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 11 1 

acgtatagtc gggtcggctg gtggagtagc tcagagtagg gggagcgccg taattgacac 60 
50 atctcttatt tgagaagtgt ctgttgccct cattaggttt aattacaaaa tttgatcacgl20 
atcatattgt agtctctcaa agtgctctag aaattgtcag tggtttacat gaagtggccal80 
tgggtgtctg gagcaccctg aaactgtatc aaagttgtac atatttccaa acatttttaa240 
aatgaaaagg cactctcgtg ttctcctcac tctgtgcact ttgctgttgg tgtgacaagg300 
catttaaaga tgtttctggc attttctttt tatttgtaag gtggtggtaa ctatggttat360 
55 tggctagaaa tcctgagttt tcaactgtat atatctatag tttgtaaaaa gaacaaaaca420 
accgagacaa acccttgatg ctccttgctc ggcgttgagg ctgtggggaa gatgcctttt4 80 
gggagaggct gtagctcagg gcgtgcactg tgaggctgga cctgttgact ctgcaggggg540 



296 

WO 99/55858 



PCT/DE99/01258 



catccattta gcttcaggtt gtcttgtttc tgtatatagt gacatagcat tctgctgcca600 
tcttagctgt ggacaaaggg gggtcagctg gcatgagaat attttttttt ttaaotacaaGfin 
tagtttttaa actgtttgtt tttaaacaaa ctatagaact cttoatJgtc JrcaSScaS 

t'Sgt'SS? ££££ tf t tCaa r CCtCCtgtaC "-"5. tit ca a a 9 c J 

aSaa 9 t9 tttagaatgC tg«.tgttt ttgaagttaa ataaacagta840 

854 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 112: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1681 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 9 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 112 

ttcagctttt gocgaaatgg gtagtgatca cacacagtca tctgcaagca aaatctcaca 60 
agatgtggac aaagaggatg agtttggtta cagctggaaa aatatcagag agcgtta'g" 120 
aaccctaaca ggcgagctgc atatgattga actggagaaa ggtcatagtg gtttaaacct 180 
aagtcttgct gggaacaaag accgatccag gatgagtgtc ttcatagtgl g^Sgltcc 240 
t-Sqatt t g ta a t 9 at" ag atgg , tCgatt ^caaattgca gatgag^tt'c KgagaKaa 0 
tlltatlTc, lalaillltt ? aagtCatCa ^aatgcctca toaatcatta aatg?gcccc 360 
ttctaaagtg aaaataattt ttatcagaaa taaagatgca gtgaatcaga tgqccatato 420 
tcctggaaat gcagtagaac ctttgccttc taactcagaa aatcttcaaa ataaaalaal 480 
llllZlTr, g \ tactaCtt Ct ^tgcagc tgtggacctc agttcattta ^a^gtgca 540 
acattctgga gcttcccaag gaggcagggg ggtttgggta ttgctatcag cgaagaaw? 600 
aoactcagtg gagtcatcat aaagagctta acagagcatg gggtagcagc c^qqatqoa til 

TtZllllZ Street* f^ aCtggct *tagatgatg 9 SZttgttgl t'gg^S 7 
attgaaaagt ttattagcct tctgaagaca gcaaagatga cagtaaaact taccatccat 78n 
gctgagaatc cagattccca ggctgttcct tcagcagc'g gtgcagc^ag tggaqaaaaa 840 
aagaacagct cccagtctct gatggtccca cagtctggc? LccagaS TglToaaTa 900 
cgaaatacaa gcagatcatc aacaccagca atttttgctt ctgatLtgc aacSgcccc 960 
attatccctg gctgcgaaac aaccatcgag atttccaaag ggcgaacagg gctgggcrtalLS 
agcatcgttg ggggttcaga cacgctgctg ggtgccatta ??a?ccatgl IgSHtSaUsS 
IT.lltT^ tg 9aagactc tgggctggag atcagatc?? Sg£ g Sm!S 

ggaattgact tgagaaaggc cacacatgat gaagcaatca atgtcctgag acagacgccal200 
cagagagtgc gcctgacact ctacagagat gaggccccat acaaagagga ggaagtgtgtizeS 
a a t^r cta "gagct gcagaagaag ccgggaaaag gcctagga't S^SJJSImJ 
ggtaaaagaa acgatactgg agtatttgtg tcagacattg tcaaaggagg aattgcaqatl380 
gccgatggaa gactgatgca gggagaccag atattaatgg tgaatgggga a"gacg£S"«S 
aatgccaccc aagaagcggt tgccgtttgg ataaaagtgt tLcc^ggg cacag^aaclsSo 
cttgggaagt tgggaaggat tcaaagctgg gtcccgttcc gtttcag^g gagggag^gc 6 



296 

WO 99/55858 



PCT/DE99/01258 

tfStttti aaaa 9 9 tttagaatgc tg««tgttt ttgaagttaa ataaacagta8<0 

854 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 112: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 1681 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

issss^ssr ESTs durch Asssmbiienjns und 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEOUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 112 

SSKS." ES&S SL" " atc " a " 60 
~ 5=5 SS& ~ IS ~ | 

iS Sill HIS! S= =ss Sss a 

55=2 53SS ~ Hi ~ ~ <» 

iilllliisssllll 

piiiiiiiillil 

cagagagtgc gcctgacact ctacagagat gaggccccat acaaagagga ggSJtgtaJ^eS 

5=5= ESSE E=K S: | » - 

ess= sssss suss jss^ 

^ s=ss ;s=» ssssss 
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™ttillll lii>™?> r «« tt = g «t«t,tc«, 

g yy agacccccgt ttacattttg agttccactt ggggaagttal680 

1681 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 113: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 852 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

^ 'EESKS'SiSr ESTS *"* *""«*"«Q - Ed^ng 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO- 113 

5= -S S Si Ss ™=i 

gcgcctcgga gcacggtgac ggcgccatgt ccctaatctg ctcca?ctct aacSaataSan 
cggagcaccc atgtgtatcc cctgtctcta atrai-rrt-1-i-a aacgaagtgc240 

liliiiiliiiiili 

3£SE SSSS sss- ?" ' 

sss: ssss s " = ™«™ 

iSSSS 2-^ MS ESSES!! 

852 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 114: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1739 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

00 ESKsssr ESTs durch Assembiiemn9 und Ed ^ 
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cgtttttcaa aggcagccca gggttgagtt tgaaggggca gcctctttcg tcttttttca!620 
cgtttttccc acttttttgg ggatccccgt ttacattttg agttccactt ggggaagttal680 
g 1681 

5 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 1 3: 

(i) SEQUENZ C H ARAKTE Rl STI K: 

(A) LANGE: 852 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
10 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

20 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
25 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 113 

ggcaatttcc gttaggtgct gaaggctgtg gcgcgcggct gtccccattc ccacgtgaag 60 
30 cgctacgcta gcatcgctcg gctggcggct cccagctcgc cgcggagcag tcccggcagcl20 
agcgggggac cggaagtggc tcgcggaggc tcagaagcta gtcccggagc ccggcgtgtgl80 
gcgcctcgga gcacggtgac ggcgccatgt ccctaatctg ctccatctct aacgaagtgc240 
cggagcaccc atgtgtatcc cctgtctcta atcatgttta tgagcggcgg ctcatcgaga300 
agtacattgc ggagaatggt accgacccca tcaacaacca gcctctctcc gaggagcagc360 
35 tcatcgacat caaagttgct cacccaatcc ggcccaagcc tccctcagcc accagcatcc420 
cggccattct gaaagctttg caggatgagt gggatgcagt catgctgcac agcttcactc4 80 
tgcgccagag ctgcagacaa cccgccaaga gctgtcacac gctctgtacc agcacgatgc540 
cgcctgccgt gtcattgccc gtctcaccaa ggaaactgtg aaggggatgg gcaggagggc600 
ttgtgcaggg ttttgtaagc agtgatctag tttcattaaa aaaagaaaac aataaaaaag660 
40 ccctgcacaa ggcctacagc ccctctccct tcctgtcgtt caatggacgt ggtggtggct720 
gttccacacc cattttgttg cagttcctgt gagacaggag aggctgagcc aagggaactg780 
tgaaggggat gggcaggagg gcttgtgcag ggttttgtaa gcagtgatct agtttcatta84 0 
aaaaaagaga ac 852 

45 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 1 14: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1739 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
so (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

55 
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(hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

5 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
io (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 114 

15 'ESSE SS Ca9C9CaC9C "Wtcgc 60 

agctccgtca ccggtLcgc rttrtaSa ntn J 9 9 a 9S aaaa tgc ccgctcgccc 120 
tcgtggcagt ccc?gaagg^ T.aTtlcTc TzaclllT agagCtCgCt «egcagcac 180 
ctgctggggg acgcgcc^gt Scccctcc tcccaqSac ££ CM «* ^ataagtac 240 
gacccggagg ccgcggatag cqqqqaacca llZZlt * tcaagcggaa ggcggaggag 300 
20 gaagagtatg tgaaqqaaoa S'L ca ? aataa ga gaactccaga tttgcctgaa 360 
gaaLcaccc g^g?*^ SJSES ST! 9 *? 9 " 9 ° agtCaaaaa *«tgcttjtg 420 
catataacta tg? g ?gatga ?JaSaS a™" 9 * gccctcct 9 a ttttgaaata 450 
gatgaggagg aagaagUj aSaga^a" £££22 SS^E 540 
aagatcattc ggcagttaat qqaoLm-n- .III* t cagaggtggg agctgccatt 600 
25 ttcctaaaaa a?ag?gg?ga SKmSS a^" ► , tatcaaca 9 t tacacaggcc 660 
gctgatggat atcL!?t?2 g tcc CQaca l aT T tctta 9 c 3 tc tggtcagaga 720 
gatacclgag aggcattgg? Sa^Sa??? ZallTr-l* 9 a * ttgCaaaa Wgatgag 780 
tttcgaaaga aa?aattggc aagataa^qa llllllt** at 9tagctcg gaggattgaa 840 
gttaaaaaaa attgtqacS atH^S?! 9 aaaa ? aaaa aagtcatggt aggtgaggtg 900 
30 t 9 ttctgacca tcgl^S TtlT'Tt ?SSS" C tggCaCttat 960 

tagaggggga taaaaagaaa agaaatLga ?q?2??lH III I ^ ^WW™ 
aatgtgttta tgaaaggaaq atctaaSr- „!? « gctgtccttg aacaagtatclOSO 
attgttggaa tLa* 9 ?* 3 ? aetata^* ? aCaggagtt ^tctacata gtagtaatccll40 
aggcca??tc aggcagSa KaatS JS"?!? 9 aaaggaaatt taggaggcatl200 
gatagattcc aaataaagJa Stagaaata «Wctcc tttagattggl260 

cggattatcc ccaaaccctt q^ca^tt^ 3 It?? 9 *! taa ttatgag gccttgaacal320 
aaaatgctgt attc^tSg cta^tagt sttlalaltl gact ^tttgl380 
tttttggagc ccttctcagt caagSgJc ggCtgttCtt14 ^ 
tccttaaaac gcgcacacaa ctctaaaoao lllll I ctttacctac ccctcagtttl500 

=z sbs ? Ft- ssss-iss 
™ L,L' a - s^si sees ™* 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 115: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 805 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

**S2m£xxtssr ESTs durch Assembi,eruns und **"»« 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



5 (vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
10 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 114 



gaagcccggg gcctggcgac gcgcacgcgg agcggagcgg cagcgcacgc gggcgatcgc 60 

15 ttcacggatg cggacgacgt agccatcctt acctacgtga aggaaaatgc ccgctcgccc 120 
agctccgtca ccggtaacgc cttgtggaaa gcgatggaga agagctcgct cacgcagcac 180 
tcgtggcagt ccctgaagga ccgctacctc aagcacctgc ggggccagga gcataagtac 240 
ctgctggggg acgcgccggt gagcccctcc tcccagaagc tcaagcggaa ggcggaggag 300 
gacccggagg ccgcggatag cggggaacca cagaataaga gaactccaga tttgcctgaa 360 

20 gaagagtatg tgaaggaaga aatccaggag aatgaagaag cagtcaaaaa gatgcttgtg 420 
gaagccaccc gggagtttga ggaggttgtg gtggatgaga gccctcctga ttttgaaata 480 
catataacta tgtgtgatga tgatccaccc acacctgagg aagactcaga aacacagcct 54 0 
gatgaggagg aagaagaaga agaagaaaaa gtttctcaac cagaggtggg agctgccatt 600 
aagatcattc ggcagttaat ggagaagttt aacttggatc tatcaacagt tacacaggcc 660 

25 ttcctaaaaa atagtggtga gctggaggct acttccgcct tcttagcgtc tggtcagaga 720 
gctgatggat atcccatttg gtcccgacaa gatgacatag atttgcaaaa agatgatgag 780 
gataccagag aggcattggt caaaaaattt ggtgctcaga atgtagctcg gaggattgaa 84 0 
tttcgaaaga aataattggc aagataatga gaaaagaaaa aagtcatggt aggtgaggtg 900 
gttaaaaaaa attgtgacca atgaacttta gagagttctt gcattggaac tggcacttat 960 

30 tttctgacca tcgctgctgt tgctctgtga gtcctagatt tttgtagcca agcagagttgl020 
tagaggggga taaaaagaaa agaaattgga tgtatttaca gctgtccttg aacaagtatcl080 
aatgtgttta tgaaaggaag atctaaatca gacaggagtt ggtctacata gtagtaatccll40 
attgttggaa tggaaccctt gctatagtag tgacaaagtg aaaggaaatt taggaggcatl200 
aggccatttc aggcagcata agtaatctcc tgtcctttgg cagaagctcc tttagattggl260 

35 gatagattcc aaataaagaa tctagaaata ggagaagatt taattatgag gccttgaacal320 
cggattatcc ccaaaccctt gtcatttccc ccagtgagct ctgatttcta gactgctttgl380 
aaaatgctgt attcattttg ctaacttagt atttgggtac cctgctcttt ggctgttcttl4 40 
tttttggagc ccttctcagt caagtctgcc ggatgtcttt ctttacctac ccctcagtttlSOO 
tccttaaaac gcgcacacaa ctctagagag tgttaagaat aatgttactt ggttaatgtgl560 

40 ttatttattg agtattgttt gtgctaagca ttgtgttaga tttaaaaaat tagtggattgl620 
actccacttt gttgtgttgt tttcattgtt gaaaataaat ataactttgt attcgaaaaal680 
aaaaaaaaaa aaaaaaaaag gaggagaaaa agaggggaaa gggggaagag gagcaaaga 1739 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 115: 

45 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 805 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

50 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

55 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

5 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 115 



10 



15 



20 



25 



ataggcgcac 
accaactgaa 
ctgcgcctgc 
gagcgcgggg 
gagctcggca 
taattgatgt 
ccacaggaag 
aagaatgtgg 
tcagcatgat 
gtgacttcac 
aatactgaag 
ttaaactcca 
tctctggaag 
aaaaaaaaaa 



cccaaggtca 
aaaaccggaa 
cttcctgacc 
gccggccgag 
ggaagtggga 
ccacccgaga 
ggtactggtt 
ccattagcct 
ttccaggctc 
ctgagaacat 
tgccctggag 
gcacctggtt 
ttgtaaggag 
aaaaaaaaaa 



gggtcacctc 
gggatggaag 
tgggacttgt 
aggaaagctg 
ccggtgtctg 
aatccctgca 
ttggattagg 
tcggttctgg 
catatcttct 
cccagcggga 
taagctgcca 
atgcatttga 
gtggtcttaa 
aaaaa 



gagcctccag 
cagcggatca 
ttccagctct 
gaggcgcggg 
gcggatgcgg 
gatgttccag 
aattgttttc 
catgggatta 
acatggaaaa 
ggacaagaga 
ttcttctgta 
aaccaagtct 
ataaattaaa 



acaactgcgt 
tctcgcgata 
cgcgagactt 
tggggaacat 
tcgtgaagat 
cctctgtcta 
tcacttacct 
ggaatggctt 
tatgtcaaag 
aatcatgttt 
acaatgttat 
gtttcttgtt 
caaaaatagg 



caccttgacg 60 
tctggagcgtl20 
tcaggggtcgl80 
gtctgagtcg240 
agaatcctgg300 
gtccagatag360 
tctttaaaag420 
attccaactg480 
agcaggagca540 
attcctcagg600 
cagtaatgct660 
ttgtattttc720 
aagtccaaaa780 
805 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 116: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1483 Basenpaare 

30 (B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
35 hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



45 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 116 



50 tgaaaaagac ccaacgccaa cacctggtgc 
ccggaccctt gggaatgccc gcggctccag 
gcggggggtc ggctgcttct tgggaacttt 
tgtaaagcac tgaagccccc cggccgccaa 
cacagcagcc ttacccaccg ctctacgtgt 

55 tttctcatcg gccttgtagt tgtacagtgc 



cttttgcagc cagcgcccac ccatccgtgc 60 
aggaaaaagc ccagggacgg ggcctccgtt 120 
gtcgtttccg gcgctggctg gctggctggc 180 
cccctgaaag cagaacctgg cctccctggc 240 
cccgggcact tcccgcagcc ttcccgtccc 300 
tgttggtttg aaaaggtgat gtgtggggag 360 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 115 

10 

ataggcgcac cccaaggtca gggtcacctc gagcctccag acaactgcgt caccttgacg 60 
accaactgaa aaaaccggaa gggatggaag cagcggatca tctcgcgata tctggagcgtl20 
ctgcgcctgc cttcctgacc tgggacttgt ttccagctct cgcgagactt tcaggggtcglBO 
gagcgcgggg gccggccgag aggaaagctg gaggcgcggg tggggaacat gtctgagtcg240 

15 gagctcggca ggaagtggga ccggtgtctg gcggatgcgg tcgtgaagat agaatcctgg300 
taattgatgt ccacccgaga aatccctgca gatgttccag cctctgtcta gtccagatag360 
ccacaggaag ggtactggtt ttggattagg aattgttttc tcacttacct tctttaaaag420 
aagaatgtgg ccattagcct tcggttctgg catgggatta ggaatggctt attccaactg480 
tcagcatgat ttccaggctc catatcttct acatggaaaa tatgtcaaag agcaggagca540 

20 gtgacttcac ctgagaacat cccagcggga ggacaagaga aatcatgttt attcctcagg600 
aatactgaag tgccctggag taagctgcca ttcttctgta acaatgttat cagtaatgct660 
ttaaactcca gcacctggtt atgcatttga aaccaagtct gtttcttgtt ttgtattttc720 
tctctggaag ttgtaaggag gtggtcttaa ataaattaaa caaaaatagg aagtccaaaa780 
aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaa 805 

25 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 116: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1483 Basenpaare 

30 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
35 hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

45 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 116 



50 tgaaaaagac ccaacgccaa cacctggtgc 
ccggaccctt gggaatgccc gcggctccag 
gcggggggtc ggctgcttct tgggaacttt 
tgtaaagcac tgaagccccc cggccgccaa 
cacagcagcc ttacccaccg ctctacgtgt 

55 tttctcatcg gccttgtagt tgtacagtgc 



cttttgcagc cagcgcccac ccatccgtgc 60 
aggaaaaagc ccagggacgg ggcctccgtt 120 
gtcgtttccg gcgctggctg gctggctggc 180 
cccctgaaag cagaacctgg cctccctggc 24 0 
cccgggcact tcccgcagcc ttcccgtccc 300 
tgttggtttg aaaaggtgat gtgtggggag 360 
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lltllllttl SSSE g?~ SSSS" ^ 

ttaattttct aaagatagca ctaacatcaS ctc^f "attttggt gggacaatct 4 80 
tggcccggct ggatgaagcg gcttccccgl agggcc^ cttlSaf 540 
ggggacccag ggcaccccgg caocttcam r-ZZZ * * cttcccagtg gctgcttcct 600 
tgccgttcag atggggctcc ^gaggcSg £££2? agCtggtCaC ctcccggctt 660 
taggctgcgt cgggcatgct tgqaaactoo TJJ 3 9 9«acagagc cgggctcccc 720 
gtcagccgcc ggccctjgc ac^qaaaa clT "f CCttccaccc tgggg Cct gt 780 
cttcggtttt ccgagcacgg ?gtScccaa aaaStf C * gggaa ^ a cagccctgao 840 
ctggagatga ccccgagccc cJccccS™ ! " 9 ct ^ c ^^t ggtggcagtg 900 

agcctgtggg tagtoggctg gtgtccctg? cata™? 9 agggccctgc c ^ aa tgtgc 960 
gtccacgcag gtgtgtggtg taaacatS a " 9 ^gtgcgtga tctggtgctcl020 
agccgcacac cagcgccac? cJggaaaggc tZlZfalttt agagagacgc 9tgtggagagl080 
ttaatcaaga cgtttcccct gtllTclllt alT^tlt CC ? gtgtttt <Jtgtttatttll40 
gaccctcctt tggtgaaatc cgggSgaa J«aSX Cgtgtaagca agtacataagl200 
tttaagatgc tttggagcag aSctSa f^ggcaggag atgcatctatl260 

gggacgcata gctaatact? tagagagga? ! CCttagCaa tgccttagctl320 

gaaaatgtct aaagcatctg gaaagS taaagagagt aaagataagal380 

2o attttatccc ccatgggat* Ut&£ -caaatgtal.40 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 117: 

(i) SEQUEN2 CHARACTERISTIC 
(A) LANGE: 1347 Basenpaare 
25 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

( " ) izsszzssr ESTs durch - 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 117 

ag'cSgalat tt^g^ ?E£2£ " tCatgaag t-ctttcat 60 

tgaccatcca gtccaata?a ScSocaa f" aCatCtc tggctatgaa agggacttca 120 
ctagtctccc agctagt^tg JgScaaS tgaggt <*tc catgacttgc 180 

ttacatcatt t?ccc?cct? JSaiJrtS 9gattCCCac tctggtattc tttcttccct 240 
tattcctcag gtgaagcata mcJSSS llT^ gaactcacac "gaatcgat 300 
aaatctcttg ctltcllclt £22™ ^f^ag atttcacgac tcagagatag 360 
gcttccataa 9 aat gLaca gtcL'g^tc ^cctgccc aacttatgt' 420 

attgccagta agcaaggagg tqqatctSS ! tttagagcat taactcccta 480 

tgtacttggt gtgactaaat 9 caa ^<=taca ctgtctatga cagctctagt 540 

gcttcata^g Sctga^gt ItlaTaltll TtlttlT" CtgCaggttt tgaagtgtca 600 
atggaaacag gatat^aagg gaaacaa^a" altllt 9 a °" taactg aagggcataa 660 
ccaa t gg Cta gcacalca 99 ««SS ~- ™ac 720 
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SSSSS SS! - gtagtatt 420 

ttaattttct aaagatagca ctwcScw "attttggt gggacaatct 480 

tggcccggct ggat'gaag'cg gcttScg^ agggocc^ SttcKcf gt f CCgcct 5 <° 
ggggacccag ggcaccccgg caccttcaaa rlllntt * ctt <=ccagtg gctgcttcct 600 
tgccgttcag a?ggggct?c tgtggctcaa <*cccggctt 660 

taggctgcgt cgggcatgct tggaaac^aa 9 * 9 cca ^gagc cgggctcccc 720 

gtcagccgcc gSctc^gc lllct^lTg S2c«S !f tCcaccc 'WWcctgt 780 
cttcggtttt cc g agcacgg tgttt?ccaa ctgggaagga cagccctgac 840 

ctggagatga ccccgagccc ct c 1" ™~ " 9 Ctg9C " cct ggtggcagtg 900 
agcctgtggg tagtcggctg gtgtccSg? SESSK C ^^tgtgc 960 

gtccacgcag gtgtgtggtg LaaMtJS S^ 9 ? 9 gggt9C9t 9 a tctggtgctcl020 
agccgcacac cagcgccacc cISm^S^ tgtgctgtac agagagacgc gtgtggagaglOSO 
ttaatcaaga cgt't'cccct ItTttllTt ZK£ C " gtgtttt ^gttt.JtJllio 
gaccctcctt tggtgaaatc cgggttcgaa Cgtgtaa9ca agtacataagl200 

tttaagatgc tttggagcag aScSa £££ aaggcaggag atgcatctatl260 

gggacgcata gctaatact? tagaglggj? HSJSS! £ ctt «««« tgccttagctl320 
gaaaatgtct aaagcatctg gaaaootS; «f 9 taaagagagt aaagataagal380 

attttatccc cca g ggga t ? gacaaatgta^o 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 117: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 1 347 Basenpaare 

(B) TYP.Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

< " > ESESSS" ESTS und E d « eru „ a 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 117 

ag^ala? ItlTlT " 

tgaccatcca gtccaatS acactt^™ ctta «tct C tggctatgaa agggacttca 120 
ctagtctccc agct^tSg IZtlllttl aaatt^f * gaggtcttc catgacttgc 180 
ttacatcatt ttcectcct? SJaiJSS ggattcccac tctggtattc tttcttccct 24 0 
tattcctcag gtgaagcat" gac^tca tlT 9 "** gaactcacac cagaatcgat 300 
aaatctcttg ctatcatcaa atc™^ tWtagacag atttcacgac tcagagatag 360 
gcttccataa aa^ggcaaSa jctcctgtgg agtcctgccc aacttatgtg 420 

attgccagta agcaaggagg £S£c?c2 =" 9CC ' aat ttta 9 a gcat taactcccta 480 
tgtacttggt gtgac?aaa? Str™ 9 Caaacctaca ctgtctatga cagctctagt 540 
gcttcataag acactgaggt SaS TaltlT" CtgCaggttt tgaagtgtl 600 
atggaaacag gatatgaagg gaaacaaa?^ f' 9 accataa "g aagggcataa 660 

ccaatggcta gcacaLL' J..KE ~K EES ?S 
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SSSc 0 S£i2£ aa ™ --?r tc agaaat9act 840 

gagcaagaat ctcatagttc agagacacaa aaaac?^? Ctcc "^ct cccccggagg 900 
tgggactgca actcatgact a?cSS?at toilet a 9«ctaatg accttttgga 960 
ccatagctct gctgcgtagg tctaclSS 9 gacttt 9 tta atcttctcccl020 

tcctccaagc tcJgJgcS ttggtSaa toctt^t, aeta « Mtt ccttt.gtctlOSO 
acaatgagat gaagacaata tagaajtccg ^taatcatc TtlT"^ Cataata "<="40 
gttgaggcag ctcagtggct gagcccaotc Harris ataa tcccgt tccttggccgl200 
aagatttgat gctaattctt ?tggat 3 ?ct acaatt'tta gCagC " CaC tcacgacttcl260 
aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaa!aat aCagttatta aataagtgtc tgagtggaaal320 

1347 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 118: 

(I) SEQUENZ CHARACTERISTIC 
> (A) LANGE: 1683 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA "library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:118 

aattcggcac gatgggggga atctccgacc ccgacaccct a «a M f P( . m 
gccttcctct ccggttctgg gtgaacatcc tgaagSaccc «rt 2 IT 6 ° 
acaagacaga ccacatcgac gcctgccttt cLtlttt^ CCagttt 9 tc tttgacatcg 120 
gctccatctc tgacctgcag ctgggcaaao tlltt,, 9 9Caggccttc atcgacgcct 180 
aggagattcc tgagta?cgg aaScgt^ ZlTcllTa CtCtacgcca 240 

cgccgctcag cgagcaagag atgaataccc at r^! "agcagatc caggacatga 300 
atgagttcaa caccaatgtg gc^ggcag latlllTtlt 9 ? agtCgagg ^aataccaga 360 
cgcagatcat ggccgcgctg gaggcH"? cclcaoccca 9 " aCgCCaag Watcggc 420 
agtttgagca ggtggtggct ttgatoaaaa * 9 gaggacacaa ctgcagcaca 480 

gagacacatg glga^ggt caggct^g ctggg"^ Zf^" agtg * ggCCt 540 
acttgatctt ctaccccgtg cctgtgJct? Talltllntt tgga ^ gccca ctgggcctca 600 
gggcgggggc aggaggaggg gctgcfcS qaaaca™ ataCtgagca ^agacggctg 660 
ggcacctcca tcccctccca cctgtcccS S?eS?^ h CgcCC = cgcc "gacccctg 720 
tggtcaggct cccccatctg cccagcacgg ^Sctat ! 999atggag **W"gc 780 
acgtccagtt ggtcctgctq ccaaaaaerr ™* * 9 gcccacccac ttgctccaca 840 
gggagag^ag ^cgccagcc £££££ ^Saa^ lllT'? 9 9 °° 
tgcagggagc cctccttgaa ctgacctt?g a^taa 3 ?* 33 £2 " tccacact 99 960 
atctccactt ccccctcacc caltnxlll? *ttggtttct gcttcaacta ccaaaatgttl020 
gatttttgtt gc^tgggcgg CC ' ggCCaCa 9 aca 9tttca agtagtgtcal080 

tgtgggct'tc tSagSgS ggSgg'tgg llllllT.lt f^" 3 tggggtgctclUO 
agccccgtct ccaggaaaag gLS a?^" 9 tggggg 9 cac aggagctgggl200 

«~ sgsss snsasL 8 . 0 



301 

WO 99/55858 PCT/DE99/01258 

tttcttgcct cctttgcttc atcttttcac aacagctgga tagagggatc agaaatgact 840 
gtgtcatggt gctcattcac tgcaaactcc cagttgcaag ctccttggct cccccggagg 900 
gagcaagaat ctcatagttc agagacacag agggcctttt agccctaatg accttttgga 960 
tgggactgca actcatgact atcctgatat tggaagaaag gactttgtta atcttctcccl020 
5 ccatagctct gctgcgtagg tctacatctt actcagaatc actacacatt cctttagtctl080 
tcctccaagc tccagagcca ttggtacaaa tgctttattg aaactaaata cataatacacll40 
acaatgagat gaagacaata tagaagtccg catagtcatc ataatcccgt tccttggccgl200 
gttgaggcag ctcagtggct gagcccagtc aagccaaccc gcagcttcac tcacgacttcl260 
aagatttgat gctaattctt ttggatttct acagttatta aataagtgtc tgagtggaaal320 
10 aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaat 1347 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 118: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
is (A) LANGE: 1683 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

20 (ii) MOLEKQLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

25 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



30 



35 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:118 



aattcggcac gatgggggga atctccgacc ccgacaccct acacatctgg aagaccaaca 60 
gccttcctct ccggttctgg gtgaacatcc tgaagaaccc ccagtttgtc tttgacatcg 120 
acaagacaga ccacatcgac gcctgccttt cagtcatcgc gcaggccttc atcgacgcct 180 
gctccatctc tgacctgcag ctgggcaagg attcgccaac caacaagctc ctctacgcca 24 0 

40 aggagattcc tgagtaccgg aagatcgtgc agcgctacta caagcagatc caggacatga 300 
cgccgctcag cgagcaagag atgaatgccc atctggccga ggagtcgagg aaataccaga 360 
atgagttcaa caccaatgtg gccatggcag agatttataa gtacgccaag aggtatcggc 420 
cgcagatcat ggccgcgctg gaggccaacc ccacggcccg gaggacacaa ctgcagcaca 480 
agtttgagca ggtggtggct ttgatggagg acaacatcta cgagtgctac agtgaggcct 540 

45 gagacacatg gagagttggt caggctgctg ctgggagaaa tggacgccca ctgggcctca 600 
acttgatctt ctaccccgtg cctgtgactc agactgggaa atactgagca gagacggctg 660 
gggcgggggc aggaggaggg gctgctctct gagacagggg cgcccccgcc ttgacccctg 720 
ggcacctcca tcccctccca cctgtcccca gatcagtctc tgggatggag gccagagagc 780 
tggtcaggct cccccatctg cccagcacgg cctgcactgt gcccacccac ttgctccaca 840 

50 acgtccagtt ggtcctgctg ccaagagccc cgtgcatcca ggcggccaag cacaaactgg 900 
gggagaggag gccgccagcc cggaggctgc agcccagaaa ctctacctca tccacactgg 960 
tgcagggagc cctccttgaa ctgacctttg attggtttct gcttcaacta ccaaaatgttl020 
atctccactt ccccctcacc cgtagaggat cctggccaca gacagtttca agtagtgtcal080 
gatttttgtt gcttgggcgg ctgttggtag agtgggcagt gcccgcgcca tggggtgctcll4 0 

55 tgtgggcttc tccaggagca gggagggtgg aggggaggga tggggggcac aggagctgggl200 
agccccgtct ccaggaaaag gagaggggtt aagatgcacc gaggctgtag ctgggctactl260 
tgatcttgct gaaagtgttt ctaaagatag caccactttt ttttttaaag cttttatatal320 
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ttaaaaaacg tatcatgcac caactgtgaa 
ggggtcccga gaggctcccc atgcaacact 
ctggcagagc gcccctggcg cctgagacta 
ctctgtggcc gatgggccat gcgggcccct 
5 ctcagagccc atgggggctg gaggggggca 
aagccttacg gacaaaccta aaaaaaaaaa 

ggg 



tagctgccgc ttgcgcagag gacccggggal380 
ggaaatgact gttccagaga gcgggcagacl440 
ccacccactc cgttcctgcc agaaacgacclSOO 
cgcagccaac tcagccagtg ttgggactggl560 
gctgggactc tggaatcttc tttataataal620 
aacaagacaa gagagggaaa gggaaagaagl680 

1683 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 119: 

10 

(i) SEQUENZ CH ARAKTERI STI K: 

(A) LANGE: 1355 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleins&ure 

(C) STRANG: einzel 

15 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



20 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

30 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 119 



acaagcatgg aagctttact gtttcggctc ttcaaacttc cagcaactac actgcggtgc 60 

atcggacttc gacgcccgct ggtgacgcac acgctgcgcc ggaagtgtga acacaaagcc 120 

35 tccaggcttt gtcatggcgg ctgctgctgc acgctggaac catgtgtggg tcggcaccga 180 

gactgggatc ttgaaagggg taaatcttca gcgaaaacag gcggcgaact tcacggccgg 24 0 

aggacagccg cggcgcgagg aggcagtgag cgccctgtgt tggggcaccg gcggcgagac 300 

ccagatgctg gtgggctgcg cggacaggac ggtgaagcac ttcagcaccg aggatggcat 360 

attccagggt cagagacact gcccgggcgg ggagggcatg ttccgtggcc tcgcccaggc 4 20 

40 cgacggcacc ctcatcacat gtgtggattc tgggattctc agagtctggc atgacaagga 4 80 

caaggacaca tcctctgacc cactcctgga actgagagtg ggccctgggg tgtgtaggat 54 0 

gcgccaagac ccagcacacc cccatgtggt tgccacaggt gggaaagaga atgctttgaa 600 

gatatgggac ctgcagggct ctgaggaacc tgtgttcagg gccaagaacg tgcggaatga 660 

ctggctggac ttgcgggttc ccatctggga ccaggacata cagtttctcc caggatcaca 720 

45 gaagcttgtc acctgcacag ggtaccacca ggtccgtgtt tatgatccag catcccccca 780 

gcgccggcca gtcctagaga ccacctatgg agagtaccca ctaacagcca tgaccctcac 84 0 

tccgggaggc aactcagtga ttgtgggaaa cactcatggg cagctggcag aaattgacct 900 

tcggcaaggg cgtctactgg gctgtctgaa ggggctggca ggcagtgtgc gtgggttgca 960 

gtgccaccct tcaaagcctc tactagcctc ctgtggcttg gacagagtct tgaggatacal020 

50 caggatccag aatccacggg gtctggagca taaggtttat ctcaagtctc aattgaactgl080 

cctcctcttg tcaggcaggg acaactggga ggatgagccc caagagcctc aagaacccaall40 

caaggtgccc ctagaagaca cagagacaga tgaactttgg gcatccttgg aggcagctgcl200 

caagcggaag ctctcgggtt tggagcagcc ccaaggagct ctccaaacga gacggagaaal260 

gaagaagcgg cctgggtcca ccagcccctg acgcccctgt gcccactttg taaataaactl320 

55 gctgaacacc caaaaaaaaa gaaaaaaaaa agggg 1355 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 120: 
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T^lToll IZXtll "—gag g a Cccggggal380 

ctggcagagc gcccctggcg cc?gagac2 Si~«r2 ^cagaga gc ggg cagacl4 40 
ctctgtggcc gatgggcca? gcggg^cct c aac ^ttcctgcc agaaacgacclSOO 
ctcagagccc atgggggctg gaggggggca ' ^cagccagtg ttgggactgglSSO 

aagccttacg gacaaaccta aaaaSaal mcHSp tggaa t<*tc tttataataal620 
ggg aaaaaaaa aacaagacaa gagagggaaa gggaaagaagl680 

1683 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 119: 



(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 1355 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

is (D)TOPOLOGIE: linear 

tsssr ests durch - e*™ 9 

20 (Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 



55 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT" 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 119 

acaagcatgg aagctttact gtttcggctc ttc aaS rtt, 

atcggacttc gacgcccgct ggtgacgcac acccta^ Cagcaactac actgcggtgo 60 
tccaggcttt gtcatggcgg rtg^tgc JcSSn "IT ^ acacaaa 9^ 120 
gactgggatc ttgaaagggg t JatcSS "' gt9tg " fc W "0 

aggacagccg cggcgcgagg aggcagtgag £c"22? Jo™*" 5 * tC3Cggccgg 240 
ccagatgctg gtgggctgcg cggacagga? ggtSaaacS * 9gggCaCcg S^ggcgagac 300 
attccagggt cagagacact gcccgggcoa E^T "cagcaccg aggatggcat 360 
cgacggcacc ctcatcacat gt^tggat?? X2S£! T " CC tcgccca ^ 420 
caaggacaca tcctctgacc Lrtlc22 S?£2£ agagtctggc atgacaagga 480 
gcgccaagac ccagcacacc cccatg^ggt J2£S£? " CCCtgggg tgtgtaggat 540 
gatatgggac ctgcagggct ctgaggaSc Stcaaa 99gaaagaga "gctttgaa 600 
ctggctggac ttgcgggttc ccatSggga c2g2ca?a SSST 9 tgCggaatga 660 
gaagcttgtc acctgcacag ggtacJSJ gScSSS " Caggatcaca 72 ° 

gcgccggcca gtcctagaga ccacctataa 9 tat 9 atcca 9 catcccccca 780 

tccgggaggc aactcagt^a ttgtgggaaa £££££ ? M "« CC « tgaccctcac 840 
tcggcaaggg cgtctactgg gctg?SS" aa2ct™f C3gCtggcag aaattgacct 900 
gtgccaccct tcaaagcctc t.cSgSj £22££ 99Cagtgtgc gtgggttgca 960 
caggatccag aatccacggg gtctggagca taacat^^ gaC3gagtct tgaggatacal020 
cctcctcttg tcaggcagg^ ggajgagc^c 2^2° aattgaac tgl080 

caaggtgccc ctagaagaca cagagacaqa ca agagcctc aagaacccaall40 

caagcggaag ctctcgggtt tgigcaSS c?aSaS Scatccttgg aggcagctgcl200 
gaagaagcgg cctgggtcca cclgcccctg acacccet2 CtCC3aacga gacggagaaal260 
gctgaacacc caaaaaaaaa gaaaa^aa ' 9 9CCCactttg taaataaactl320 

yyyy 1355 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO" 120- 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1816 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



15 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
20 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 120 

ggtcagagag attctgaaaa gtaatccaaa gtgttccgta gctaaacatg gtgcaggctc 60 

25 gttgtaccac tgcaaccgac tgacgttact gtagttccta gaatgctgtg agggcggggg 120 

gttcagatca acataaagcc taacttgctg gagttgtagt ctcaaggctt tctctcttgc 180 

ttaactaaaa cctaaggacc actgtttttg gtagcaatta tatggttact atccactgca 240 

gtcctcagtt gttggggtaa atcccacatg gcagagtaag gcaccccaca gaaattaact 300 

tggagagcct gagaaattcc cagtggcctt ggcatagctg tctagaacac catctctagg 360 

30 aaaatttaat tctgtccctg gccagctatt gttcttccac ttcgttttct gctgtcccaa 420 

ggccagatga gtggaatcac catctgactg ttgtcaataa aatgtatctg gcgtgaacag 4 80 

caggataacc catgttctcc acataaggat aaccttacgt gaaaccttcc tgctgacaac 54 0 

catgcagagg aatttttcca cttaagtcag agccttcctc cccatctgga attcacagct 600 

gttccctggc agcacacagg agggtattaa ggacctttgt gaggctaggt acactgtcca 660 

35 cacctctttg gggaagttac gatttttttt ttccatcata attcagtctc ttcttattct 720 

acagtgtgca ctttatgcct ctcgcctttt gataatagtt gttcagtgaa ggaagtcagc 7 80 

tgccagaata ttaagaaggg tctcccttta tgtcagtaca actgttaggg cggccttccc 840 

atttacttta ggtttcaaga ggattcaccg gaagcacatg ccccggtcta gtcccatttg 900 

aaacagttct gctttactga gaccctaggc cggtctcctt gctgacccta gcgctgctgc 960 

40 ctaggtgcca tttcctttcc tcctcagtca aatacaggct gcacattttg tcacttaatgl020 

ccagtacaat ctgtgttact cctaaggact tttgggattt tgatgagacc tgcgagggagl080 

aagacactga gaagccagtg atctgcaagc atttgctctt gtttccacat cacctctgggll40 

atatttcagc tgttgtttcc aaatggcaaa tcatcaacta aaagcacttg tttcaagtttl200 

tgttctgcac tcccacgact gaagttgtag attgagctga ataaccatgg gaagtgaccal260 

45 agcaaagaca ctcgattgga gtcagttgaa tatttgtacc ctcagtggag cccttctggtl320 

cttttcttcc acttctgcag aatttcctct agcaaatact tctttctcct tgcttgcctcl380 

caccatgata tttgaataag agatggccag aggataacac ttgtctctta aaaactaagcl440 

taaaaagaac ctagaacctt caattgagca gttgtgaaaa ttgctaatgg tgccaaggccl500 

aagcaaagag tttcagaaaa tgactgagaa ggagcgataa cccccagaat gcaaaatcagl560 

50 gggcatcatt atccggtgct tgaacaagga gctccgctct acaactggtt tttttaggacl620 

ttgtgaggaa cacagcaacg gaaatccatc cacaaaggat gcagtgcccc aacttgtactl680 

gcgcctgaat agtcatgtga taatttactg aagaaatcta gtgtacttta aatttttttcl740 

ataaaagttt acattgtatt gtaggttaac attaaatgtt ttatagcaaa aacttcaaaal800 

aaaaaaaaaa aaaaaa 1816 

55 

(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 123: 



WO 99/55858 



303 



PCT/DE99/01258 



10 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1816 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

15 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
20 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 120 

ggtcagagag attctgaaaa gtaatccaaa gtgttccgta gctaaacatg gtgcaggctc 60 

25 gttgtaccac tgcaaccgac tgacgttact gtagttccta gaatgctgtg agggcggggg 120 
gttcagatca acataaagcc taacttgctg gagttgtagt ctcaaggctt tctctcttgc 180 
ttaactaaaa cctaaggacc actgtttttg gtagcaatta tatggttact atccactgca 240 
gtcctcagtt gttggggtaa atcccacatg gcagagtaag gcaccccaca gaaattaact 300 
tggagagcct gagaaattcc cagtggcctt ggcatagctg tctagaacac catctctagg 360 

30 aaaatttaat tctgtccctg gccagctatt gttcttccac ttcgttttct gctgtcccaa 420 
ggccagatga gtggaatcac catctgactg ttgtcaataa aatgtatctg gcgtgaacag 4 80 
caggataacc catgttctcc acataaggat aaccttacgt gaaaccttcc tgctgacaac 54 0 
catgcagagg aatttttcca cttaagtcag agccttcctc cccatctgga attcacagct 600 
gttccctggc agcacacagg agggtattaa ggacctttgt gaggctaggt acactgtcca 660 

35 cacctctttg gggaagttac gatttttttt ttccatcata attcagtctc ttcttattct 720 
acagtgtgca ctttatgcct ctcgcctttt gataatagtt gttcagtgaa ggaagtcagc 780 
tgccagaata ttaagaaggg tctcccttta tgtcagtaca actgttaggg cggccttccc 840 
atttacttta ggtttcaaga ggattcaccg gaagcacatg ccccggtcta gtcccatttg 900 
aaacagttct gctttactga gaccctaggc cggtctcctt gctgacccta gcgctgctgc 960 

40 ctaggtgcca tttcctttcc tcctcagtca aatacaggct gcacattttg tcacttaatgl020 
ccagtacaat ctgtgttact cctaaggact tttgggattt tgatgagacc tgcgagggagl080 
aagacactga gaagccagtg atctgcaagc atttgctctt gtttccacat cacctctgggll40 
atatttcagc tgttgtttcc aaatggcaaa tcatcaacta aaagcacttg tttcaagtttl200 
tgttctgcac tcccacgact gaagttgtag attgagctga ataaccatgg gaagtgaccal260 

45 agcaaagaca ctcgattgga gtcagttgaa tatttgtacc ctcagtggag cccttctggtl320 
cttttcttcc acttctgcag aatttcctct agcaaatact tctttctcct tgcttgcctcl380 
caccatgata tttgaataag agatggccag aggataacac ttgtctctta aaaactaagcl4 40 
taaaaagaac ctagaacctt caattgagca gttgtgaaaa ttgctaatgg tgccaaggcclSOO 
aagcaaagag tttcagaaaa tgactgagaa ggagcgataa cccccagaat gcaaaatcagl560 

50 gggcatcatt atccggtgct tgaacaagga gctccgctct acaactggtt tttttaggacl620 
ttgtgaggaa cacagcaacg gaaatccatc cacaaaggat gcagtgcccc aacttgtactl680 
gcgcctgaat agtcatgtga taatttactg aagaaatcta gtgtacttta aatttttttcl740 
ataaaagttt acattgtatt gtaggttaac attaaatgtt ttatagcaaa aacttcaaaal800 
aaaaaaaaaa aaaaaa 1816 



55 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 123: 



304 

WO 99/55858 



/•\ r*™, ,r-> .-. PCT/DE99/01258 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 740 Basenpaare ' 

(B) TYP:Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

MKSS'SiSr ESTS durch Assembly und Edl , erung 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:123 

IpTcll ™ag - tgagcC a cc gtgC c Cgg 60 

ctcctctgat actgtgcccc cttggagata ?Jtccgtcct ttcca tcct gl 20 
g g aact g ccc agcct g ctcc tggccccctq nLM cca cccacgt gtctgtggctlSO 
ta.gg.ttgc tgggccaccg eScSgS ITclTclltt cT^lT aatct ^240 
tacgtagaaa ggccccgggg ctttatttta gtctcctttJ = Catatttaa gtggagcccc300 
gagggggttc ttggtgctac agccctctcc ScccS« tn^ 9 ^ ^^cggggaeo 
ctgccttcac cacatattag tgcttqaccc tn l agggacgccg acgctgtttg420 

agagcaaaat acatggagac gacgcaccct aagatgggg a 9 4 80 
ccactgtccc ccaccccatg gctgggaggg gcSXc ' gCtgggatt cccacgccca540 
cgaataaagc caaggcttct tcccaaaaaa W> aa «»gtgt ccccacagag600 

agttaaggcg gccgaaagtt tttttccctt tJataaa™* aaa ? aaaaaa aagataggtt660 
gccttcgttt ttaagaacgt tagtaagggt tagtttttag tttggggttg720 

740 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 124: 

0) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 1493 Basenpaare' 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii)MOLEKULTYP:auseinzelnen 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



durch Assemblierung und Editierung 
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(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 740 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

5 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

10 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

15 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

20 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO:123 

tttagaattc agcataggtt gaggtcagaa agcaattcag gcatgagcca ccgtgcccgg 60 
cttcacaccc atttctttaa aaaggatccc gtagcaggca gaaaagcccc ttccatcctgl20 
ctcctctgat actgtgcccc cttggagata tttccgtcct ccacccacgt gtctgtggctl80 
ggaactgccc agcctgctcc tggccccctg gaagcctccc cacagctggt aatctggact24 0 
taaggattgc tgggccaccg cctctctgcc taccaccatt ccatatttaa gtggagcccc300 
tacgtagaaa ggccccgggg ctttatttta gtctcctttt cagggatgtc gtgggcgggg360 
gagggggttc ttggtgctac agccctctcc ccacccctaa agggacgccg acgctgtttg4 20 
ctgccttcac cacatattag tgcttgaccc tggcagggga ccccatggaa aagatgggga4 80 
agagcaaaat acatggagac gacgcaccct ccaggatgct cgctgggatt cccacgccca54 0 
ccactgtccc ccaccccatg gctgggaggg gcctctgaac ggaacagtgt ccccacagag600 
cgaataaagc caaggcttct tcccaaaaaa aaaaaaaaaa aaaaaaaaaa aagataggtt660 
agttaaggcg gccgaaagtt tttttccctt tagtaagggt tagtttttag tttggggttg720 
gccttcgttt ttaagaacgt 740 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 124: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
40 (A) LANGE: 1493 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

50 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



30 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 124 

ESSE ssjss SS st 99 - «> 

~ F -™ ===== - 

KSX 3SK S2== F ™ 9 - 

SS3S2 S ? <~ == S 

KSS ~ ===== ===== 2S . 

=5= =55= =s£ Egl ===== S 

cttctccaac aagccctact tccooootL alllt^ I ttcacc 9 cca aagaggtgtc 720 
catcgtgggc tt^gtccact cta?^ ScggScIg gtgagggCCt 780 

ggagaagggg ggtgccacac cacctgccct gc???tac?? rt^^ 9 9 aCa 9 ccct 99 84 ° 
ctacgagacg gccaccatct cctacatcct IT^ll 9 ct f tccc 9 cc tctgcctgga 900 
ggatcagtt? Lagtgacgc ccgtgagcac £££££ 9atgaaCagt "ctggtgca 960 
gcggctgctg acccactaco toaaf^o™ ^^tgca gaggccaggg aaacggcgcgl020 
gag?gtggag actcg^c? £££££ S£££! C atatcaca * a tgctgcgcaal080 
gaagcgggtg gtggaggata cSccrcrat ™i"? 9 ^atgtgc gggccgtcatlHO 
gggtgticgc aaggcSga gcagcaJcte ^ gt ^ ctcc tgtacgaagal200 

ctctjggjg cagc^t a^cSg SEES* l^S^ 9 

SclaSg g t a X- ™ a *™ SSSS X^S!! 
gagtgtgtg^ cStt??ggc cS^gg ^"JJg 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 125: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 250 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

M heS^ e rsr ESTs durch a-""-" - 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 125 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 124 



aacacctgcc ctcgttcagc gctttaggga gggcggctca ggcgccccgg agcaggcaga 60 
gtgcgtggag ctgctgctgg ccctgggcga gcctgcggag gagctgtgcg aggagttcct 120 
ggcgcacgcc cgcggccggc tggagaagga gctgagaaac ctggaggccg agctggggcc 180 

10 ctcacctccg gctcccgacg tgttagagtt caccgaccat ggaggcagtg gcttcgtggg 240 
cggcctctgc caggtggcgg cggcctacca ggagctgttt gcggcccagg gcccagcagg 300 
tgccgagaag ctggcggcct tcgcccggca gctgggcagc cgctattttg cgctggtgga 360 
gcggcggctg gcgcaggagc agggtggtgg tgacaactca ctgctggtgc gggcgctgga 420 
ccgcttccac cggcgcttgc gggctcccgg ggccctgctg gccgctgccg ggctcgcaga 480 

15 cgctgccacg gagatcgtgg aacgagtggc ccgcgagcgc ctgggccacc acctgcaggg 54 0 
tctccgggcg gccttcctgg gctgcctgac agacgtccgc caggcgctgg cagcacctcg 600 
cgtggctggg aaggagggcc ctggcctggc cgagttgctg gccaatgtgg ccagctccat 660 
cctgagccac attaaggcct ctctggcagc agtgcacctt ttcaccgcca aagaggtgtc 720 
cttctccaac aagccctact tccggggtga gttctgcagt cagggtgtcc gtgagggcct 7 80 

20 catcgtgggc ttcgtccact ctatgtgcca gacggctcag agcttctgcg acagccctgg 840 
ggagaagggg ggtgccacac cacctgccct gctcctgctg ctctcccgcc tctgcctgga 900 
ctacgagacg gccaccatct cctacatcct cactctcact gatgaacagt ttctggtgca 960 
ggatcagttc ccagtgacgc ccgtgagcac gctgtgtgca gaggccaggg aaacggcgcgl020 
gcggctgctg acccactacg tgaaggtgca gggcctggtc atatcacaga tgctgcgcaa!080 

25 gagcgtggag actcgcgact ggctcagcac tctggagccc cggaatgtgc gggccgtcat 1140 
gaagcgggtg gtggaggata ccaccgccat cgacgtgcag gtggggctcc tgtacgaagal200 
gggtgttcgc aaggcccaga gcagcgactc cagcaagagg actttctccg tgtacagcagl260 
ctctcggcag cagggccgct acgcccccag ctataccccc agtgccccga tggacaccaal320 
cctcttgagc aatatccaga agctattctc tgaacgtatt gatgtgttca gccctgtggal380 

30 gttcaacaag gtgtcggtgc tgaccggcat catcaagatc agcctgaaga cgcttgctggl4 40 
gagtgtgtgc gggctgcgaa cctttttggc cctttgcggg cttcaacaag ggg 14 93 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 125: 



35 (i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 250 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

45 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
50 (C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



55 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 125 
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ccga 9 ^^: SccgS?; SS^? tWTOCtt « 60 

gaatcctcca gcatggaatc "ccKSl aaS " ggtttCtt ^ ctgcctatgal20 

, ssss* "~ ™ : °™ *~ ^sks 

250 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 126: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 
io (A) LANGE: 1 202 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 ^fX^irsr ESTs durch - 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

20 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



25 



30 



35 



40 



45 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 126 

tcggggggag cggcgcggcg gcgcgggagt tggttctaaa gagtggtgag tcagaaqaqa 60 

pisiiilllillil 

tctgtgacgg tttagagtca agggggctga aacacactgt gagcataS ^ctaSaat loo 

ii!i|giilli?psiil 
liiiiillisliilp 

ttttacttct acctgtacat cccccatccc UcaatS? JSSS \ "^tgtgoolOSO 

!T« *™ S^SS Z222S% 

1202 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 127: 



55 (i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 
(A) LANGE: 1014 Basenpaare 



306 

WO 99/55858 „™.„>„„ 

PCT/DE99/01258 

ccagactgaa ttgtcagtga gcggatctga gggcggtgtg gagtggccag tggggcttgg 60 
ccgagatgga caaccggatt ccttatgatg actagccggt ggtttcttqc ctacctataal ?n 
gaatcctcca gcatggaatc ctcctcatga gagggtaSc agccggact'a caJcga^gagl 0 
ITtlTalll tttg9CCCga accat — tgaagaagcc tcctggagtc att g gga?ta2 4 S 

250 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 126: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1202 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA '«e.uny 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 126 

tcggggggag cggcgcggcg gcgcgggagt tggttctaaa gagtggtgag tcagaagaga 60 
cgtcaggcag caagcgactt gggccatggc ctctgaccta gacttctoac ctc^ggaggt 120 
gcccgagccc actttcctgg agaacctgct acggtacgga ctcttcctgg gagccaS 180 
tgtgtgctgg.ccatcatcgt aoccattccc aagtccca^g aggcggaggc 24^ 
tgaaccgtct gagcccagaa gtgctgaggt gacgaggaag cccaaggctg c?gttcct? C 300 
altTa a attl q aggCCCaaga aa ^ctaa gaagaagcgg tagaagagga gg^ctgagga III 
gctgggcggg cagggagagg gtcttgggga cagccctcct gggaatctac attgtgttcc 420 
Tclltlalt: a r lT Cagg9 tCt9a ^gg ctgtgacgcc ctatgaccgc agagatc^ ill 
acagtcgtaa cagtccccag gctccagctg ggcaatccac cacttcctct tccttctgct 540 
tctgtgacgg tttagagtca agggggctga aacacactgt gagcatagac tgtatt^gt 600 
ttgttcagaa gccgggtcag ctcacagagt cacattttct tgcttagtca tgtgtccSc 660 
cttgagttgc cccctccttg tgggtttaca ctacattttg gagtca?tgt cLatgctga 720 
^««tt atttgtgcac tacagatctc ctgctg.tL gtcSt^g 780 
ttgctgctgt gtagacagag ccaggcctca cctgtttgtt taggccaaga tgccatqoac 840 
atgcagcgtt agtgatccca ctagctgtga cagccaggcc cagaaaatgc c?ggcg?gag 900 
agccagcaga cagccaggcc aggggtaggc agtgcctgct tctgctccat caggtgclgg 960 
lllclcTcl g !! ggCgtgC ata tttcctg ggcacaaact tcctgagcct ctgaaatgggl020 
J ^^^ 9aC ^ aaCCtctttt "acccatca tagcacgttc aa|gtgtgccl080 
"" a °" Ct acct 9 taca t cccccatccc ttcaattctt tcattccctg accagtgagall4 0 
gggttcctgg gggaagtatg gtgaataaac tgacatgcat gcttcagaaa aaaaaaaaaal200 

a a 

1202 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 127: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1014 Basenpaare 
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(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte parlielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



10 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

15 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 127 

20 

cccttttttt ttctttttga gatgggggga aagtcctagc aaaaggcagg agttagcatt 60 

ttcctttaac aagactttct aatgctaaac aaagaccaac ttcttttaaa aggggttgtt 120 

ttggttgtgg gtgaaaaata ctgtactgta atgatctgct tggttttaaa gcaaaagaga 180 

tcctgacatg tgaaaccaat acaccaaaat gccaagtcca caaatgaaca aaacaagtgc 240 

25 ttaaaaaaaa aattcttctg ctcttatatt tttggaggaa gctgctgatt ttggctgtca 300 

gatttcactt agaaatggtc actttctgag atgctttttc ctcacagaat ctgtagataa 360 

actcattaaa agattgtccc atttcaaaat cacccccaag tctagcagca ctgttttttt 420 

tttttttagt ttttgtttta aaattacaaa ccaagtaaga agtccaacat cctcttccat 480 

gaacagcttt gtgacagagc tcctgagtgt gtgcagcccc cactgtgctc tgaatacagt 54 0 

30 ctctgcagct ccagtgtgtc ctcttttcag gaaggaaagc atattcaata cattcactat 600 

ctgtaccccc tggaacttgc acatgctgac gagctattat aagccaactc atccccagct 660 

ctcttccggg actggtcacc ccttgtaaaa ccattctgta taagttctct ttgaaatttc 720 

tgatcttgag cagcatattc agaaagttca gattccaccg ccggagggag aatgtttgga 780 

ataaatttag aaaatagagt tggagccatc tgaacccact ctggtctgag ggtatacagg 84 0 

35 cctttcacaa tatttgccat agttgaaggt gtgacctgaa atggtgttga ctgggcttct 900 

aaaagtaaag gcattaggcc gtaaatgtgc ttttctgcaa catgttccgt aaacagcttt 960 
ataagggcac ctttaagccc gggtaagctg gtccatggga acctatcgtt tttg 1014 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 128: 

40 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1171 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

45 (D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



50 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
(vi) HERKUNFT: 
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(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

"issar^ssr ESTs durch Assemb,,erun9 und 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 127 

ttcct^aac «gtcct.,c aaaaggcagg agttagcatt 60 

ttggttgtgg gt^aa'ta ^t^gta' a^ctgct llTtltt?* 120 

tcctgacatg tgaaaccaat acaccaaaat gcclagllcl calalollr-t 9Caaaagaga 180 

ttaaaaaaaa aattcttoto ctcttatath "aatgaaca aaacaagtgc 240 

gatttcactt agaaatggtc SStgag ?!! ^tgctgatt ttggctgtca 300 

esss ssssb 2s5 <™ ssss 4 3 2 6 o° 

KSS c ~ ~= ESSE SS 

SEE 2SS2 ™ : ™ So 0 

~ ™ ~ <™ ~™ - 

-agggcac* ^aa^cc a^a^ ^"iO^ 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 128: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE:1171 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(H) "SecT ESTS *"* A8Semb,ierU " 8 U " d 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 128 

caccaaatta atcaggttta cagacagggt cccaccggta ttcacattct tgttagtgat 60 
cagatggttc agaattttca agatgagagt tgttttttat tctccacagt aaaagctgaa 120 
agtagtgatg gcatccacat aattttgaaa tgatgtctta tatagactga actgtattca 180 
gtaccaaata gtcacgctta aaagtgtgtg aagactgaat ccaagaagtc ttgggattgg 240 
attttaccat atgaaatgtt tcatattgaa aacacaagat gacctttcta atgagctgta 300 
tgagaggtga atctcctcac tgtcactgcc atagccaagc atcctcatga gagtgagcac 360 
atcggcacag catgcatcca gctctggagg ccacggtgca ggcatagctg cctgctgctc 420 
tggcagaggc cagtaaatac agttcctaga agcagccttt gctgtctttt tacactgtat 480 
gcggtttgga aatgaatgta gaaacttact gtgggcattt acctttctgt gccagtttgg 54 0 
cttttattgc ctgaacctta tgctgacctg gagaggagat gggggacagt gctgttgtgg 600 
ggccagcagt gaatctgtat gcggagagtt gtgttgtgct gatgtggccg ttggtggtca 660 
ggtaagaggc tcggcacctt cttggaagaa atcatgtctg agggtgtacg tttgatatga 720 
tcatgccaga ttggagaaga tccaagccag gaagatgggc ttgaagcaaa ctgcattatc 780 
aggagtacct tggtgagagg atcagtgtaa atcctaatag gtacaaagac ttttgtgttt 840 
tggctttgtc acagatttat tgaaaaactt ttttgcttct gcttccattt ttagcatttt 900 
agtttctggt tttcattttt ggagattcct tgccttttaa actcgtggtt tttctctcat 960 
tttcttccct ctctccctcc atctctgacc acccccaccc taacccccca cccccaccat!020 
cctattaaac atttttaaag ccctacccca gacattggga aataggtgga cccaagtaggl080 
gggggaggaa agtattgatt tgtttggata ggcttgtgga ttagggtgtt aaggggttct!140 
tggattatgg aacaaggtgg aatttttttt g 1171 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 129: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 353 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 129 

ggccgggacg cagggcaaag cgagccatgg ctgtctacgt cgggatgctg cgcctgggga 60 
ggctgtgcgc cgggagctcg ggggtgctgg gggcccgggc cgccctctct cggagttggcl20 
aggaagccag gttgcagggt gtccgcttcc tcagttccag agaggtggat cgcatggtctl80 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 128 

caccaaatta atcaggttta cagacagggt cccaccggta ttcacattct tgttagtgat 60 
cagatggttc agaattttca agatgagagt tgttttttat tctccacagt aaaagctgaa 120 
agtagtgatg gcatccacat aattttgaaa tgatgtctta tatagactga actg?at?" 180 
llStTrrlt 3 J eac «f!; aaagtgtgtg aagactgaat ccaagaagtL ttgggattgg 240 
attttaccat atgaaatgtt tcatattgaa aacacaagat gacctttcta atgagctg?a 300 
tgagaggtga atctcctcac tgtcactgcc atagccaagc atcctcatga gag^gagcac 360 
atcggcacag catgcatcca gctctggagg ccacggtgca ggcatagc?g JcJgSJSc 420 
tggcagaggc cagtaaatac agttcctaga agcagccttt gctgtctttt tacactatat 480 
gcggtttgga aatgaatgta gaaacttact gtgggcattt Lcfttcig? gccagt?^g tfo 
cttttattgc ctgaacctta tgctgacctg gagaggagat gggggacagt gctg?tgtgg 600 
ggccagcagt gaatctgtat gcggagagtt gtgttgtgct gatgtggccg ?tggtggtc? 660 
ggtaagaggc tcggcacctt cttggaagaa atcatgtctg agggtgLcg tt??a?S« 720 
! tg f9aaga tccaagccag gaagatgggc Ugaagcaaa "gStt^c ISO 
aggagtacct tggtgagagg atcagtgtaa atcctaatag gtacaaagac ttttgtgttt 840 
tggctttgtc acagatttat tgaaaaactt ttttgcttct gcttccattt ttag£?t" 900 
agtttctggt tttcattttt ggagattcct tgccttttaa actcgtggtt ttt?tcJca£ 

2 2 SSSS r t tCt9aCC aCCCCCaCCC taaC ' C = ?ca ccccca C cc:;xo 
cctattaaac atttttaaag ccctacccca gacattggga aataggtgga cccaagtaqqlOSO 

issss; ksss esks; r t9t99a t ~ t 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 129: 

(i) SEQUENZ CHARAKTE Rl STI K: 

(A) LANGE: 353 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierunq 

hergestellte partielle cDNA y 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 129 

ValtlVr^l CagggCaaag ^agccatgg otgtctacgt cgggatgctg cgcctgggga 60 
ggctgtgcgc cgggagctcg ggggtgctgg gggcccgggc cgccctctct cggagttggcl20 
aggaagccag gttgcagggt gtccgcttcc tcagttccag agaggtggat cgca?gg?ctl80 
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ccacgcccat cggaggcctc agctacgttc aggggtgcac caaaaagcat cttaacagca240 
agactgtggg ccagtgcctg gagaccacag cacagagggt cccagaacga gaggccttgg300 
tcgtcctcca tgaagacgtc aggttgacct ttgcccaact caaggaggag tgg 353 

5 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 130: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 205 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
10 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 



(11) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierunq 
hergestellte partielle cDNA 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



20 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
25 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



30 



35 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 130 

cggctgagcg gccccgcagc caacccccga ggagcggccg gctggcgtgc cgctggcgcc 60 
caggagttgg ggatgtccta caaacccatg cgcccctggc tgcccagcag caccccctggl20 
tctgccaggc accccctggg gcccggggca ccccggttcc ctgacaggga ggcgtgcgcgl80 
tgcgccgtgc ggggctgcag tgtcc 205 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 131: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 211 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

40 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierunq 

hergestellte partielle cDNA 



45 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 
50 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
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tltT^l ccSicS ;s™ am ' 9t9cac c,, "*' c " ««.»^« 
«^««S t, a ,VcS ssss sssss ssks sr^'is 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 130: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 205 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

m ™SL e S en ESTs durch *"™*™» « 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 130 

l~l t ~ 9C - Ct — 60 

SSS 55— ™- SS= SSSSo 0 

205 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 131: 

(I) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 211 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

, KKEK. , SS£" ESTs durch A - rt — « - «— . 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
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(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 131 

aaatcacctt acaacccatt tctcagaaca tgtttctatt gttaaacaac acacaactat 60 
tttatttatg tgttttattt atgcctgatc accaatatca ataactgaaa cacagcagttl20 
tagtaataat ttaatacaca ccataacctg cctattgaga atggcattat atttgttttcl80 
attgtagtgg ctccatccaa aataaaatga t 211 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 132: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 867 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 132 

gtcttcccaa gatggagatg ctaacgaaac tgagaagggg gcgtatgttt gacgaaggtt 60 
tgtgcaagtc aggcccttct ggaacacagc agggcctaca acgaggggcc tttgcgatggl20 
gctgtgagga tgggggtggt gggaagaatt ggccacgtta gagaccccat gccaccccacl80 
catggtgagt gctctgtgcc tcctgctcac ctgtggtgag tgggcgagct gggcgagctg240 
ggcgagctgg gctggggaga gcctgtgagg accgagagga gaaatgagaa gaaggaacaa300 
aaatattatt tctatgtaat ttatatttta cttatgccaa attatttatg ataatttgcc360 
attgctatac tgtaccagtg tcaaatgctg cagcctgcca agctgtgatt ttgtgaggct420 
tgtccctatg taggatgcac cgcaggcccc tggccactga aagagtgtgc agtggactgt4 80 
gggtctccca tatgcggtgc cgcccaaagg tggctttgcc tcaagcaacc taccctgatg540 
ttttactcat tggaatgttt ttccccgatt gtggatgact tcttttctga tggagagagt600 
ccaggaggga tggaaaacgc ctggatttaa gctcagcatc ccccacatgg gcttttcgat660 
catcttcagg cctgaagctg cacgacctga agttcgcctg catttatcag ccctctttgt720 
gctgctcctt gccaccttgg ggttcctgct ggggaccatg tgtggttgtg gcatgtgtga780 
gcagaaggga ggatgaggaa aaaagagaag gaaacccccg ttagtgacaa gtgttttttt840 
gagttgccag gttttgccat cattaaa 867 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 133: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 257 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 
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20 



(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 131 

5 aaatcacctt acaacccatt tctcagaaca tgtttctatt gttaaacaac acacaactat 60 
tttatttatg tgttttattt atgcctgatc accaatatca ataactgaaa cacagcagttl20 
tagtaataat ttaatacaca ccataacctg cctattgaga atggcattat atttgttttcl80 
attgtagtgg ctccatccaa aataaaatga t 211 

10 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 132: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 867 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
15 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

25 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
30 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 132 

gtcttcccaa gatggagatg ctaacgaaac tgagaagggg gcgtatgttt gacgaaggtt 60 

35 tgtgcaagtc aggcccttct ggaacacagc agggcctaca acgaggggcc tttgcgatggl20 

gctgtgagga tgggggtggt gggaagaatt ggccacgtta gagaccccat gccaccccac!80 

catggtgagt gctctgtgcc tcctgctcac ctgtggtgag tgggcgagct gggcgagctg240 

ggcgagctgg gctggggaga gcctgtgagg accgagagga gaaatgagaa gaaggaacaa300 

aaatattatt tctatgtaat ttatatttta cttatgccaa attatttatg ataatttgcc360 

40 attgctatac tgtaccagtg tcaaatgctg cagcctgcca agctgtgatt ttgtgaggct420 

tgtccctatg taggatgcac cgcaggcccc tggccactga aagagtgtgc agtggactgt4 80 

gggtctccca tatgcggtgc cgcccaaagg tggctttgcc tcaagcaacc taccctgatg540 

ttttactcat tggaatgttt ttccccgatt gtggatgact tcttttctga tggagagagt600 

ccaggaggga tggaaaacgc ctggatttaa gctcagcatc ccccacatgg gcttttcgat660 

45 catcttcagg cctgaagctg cacgacctga agttcgcctg catttatcag ccctctttgt720 

gctgctcctt gccaccttgg ggttcctgct ggggaccatg tgtggttgtg gcatgtgtga780 

gcagaaggga ggatgaggaa aaaagagaag gaaacccccg ttagtgacaa gtgttttttt840 

gagttgccag gttttgccat cattaaa 867 

50 (2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 133: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 257 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
55 (C) STRANG: einzel 
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(D) TOPOLOGIE: lin ar 

(ii) MOLEKClLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 133 

aattcagact cccattctta acttggcatt tttgtagctt acaggaacca gcttggtgta 60 

ccttctctta tgagatgcag ctggaaagcc atttatgcaa gaggtggttt cacttttgtcl20 

gctcctccat tcattgaccc ttcagccttt aaaaaattag aatgtgaaaa ttagtagcaal80 

agagtgcaga gatattagct taagggataa ataaatgaaa gtagcaagta gctcattatt240 

tatgaagagt aataatt 257 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 134: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 204 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 134 

gactggctca tggcctctgt aaatggctgc tggcgggact gtctgcctag cgggtgccct 60 

tggaacctag cccttggtgg gttttgagga aatgattcct gaatgaggag tcgattgccgl20 

tgtgaagggc tggtggcacg gcacccgcgt gagctacgcg tgccctcagt gcgcttctggl80 
attgactggc catgggtgct caca 
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(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierunq 
hergestellte partielle cDNA y 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 133 

aattcagact cccattctta acttggcatt tttgtagctt acaggaacca gcttggtgta 60 
ccttctctta tgagatgcag ctggaaagcc atttatgcaa gaggtggttt cacttttgtcl20 
gctcctccat tcattgaccc ttcagccttt aaaaaattag aatgtgaaaa ttagtagcaalSO 
agagtgcaga gatattagct taagggataa ataaatgaaa gtagcaagta gctcattatt240 
tatgaagagt aataatt * 2 ™ 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 134: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 204 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierunq 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 134 

gactggctca tggcctctgt aaatggctgc tggcgggact gtctgcctag cgggtgccct 60 

tggaacctag cccttggtgg gttttgagga aatgattcct gaatgaggag tcgattgccgl20 

tgtgaagggc tggtggcacg gcacccgcgt gagctacgcg tgccctcagt gcgcttctgql80 

attgactggc catgggtgct caca 204 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 135: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 245 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii> "iSSSiSSSr ESTs durch Assemwierun9 und «■""« 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(HI) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 135 

ttgcaccatg gtaaacgtgg ataatacagt atcatttttg agcagttttt taaatataa* fin 
tctgtatctt actcagagtg tgtgtctgaa gttattaag? acat^tccca aca^ac^alpS 

TXtiiTt iitizii: it gg r tct gtttcaagat tatt ^s tTXtiiiii 

ggctcttgat cagaatgaag ttaaatggcc acaggaggat taagctatga ggttggcatt24 0 

245 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 136: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 1637 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA cumeiuiig 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 135: 

(i) SEQUENZ C H ARAKTERI STI K: 
(A) LANGE: 245 Basenpaare 

5 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
10 hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

15 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

20 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 135 

25 ttgcaccatg gtaaacgtgg ataatacagt atcatttttg agcagttttt taaatgtaaa 60 

tctgtatctt actcagagtg tgtgtctgaa gttattaagg acatttccca acgttactggl20 

cccatttccc tttgtaatca gaggaattct gtttcaagat tattgttgtg tgtgatctgtl80 

ggctcttgat cagaatgaag ttaaatggcc acaggaggat taagctatga ggttggcatt240 

tttca 245 

30 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 136: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1637 Basenpaare 

35 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
40 hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

45 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

50 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 136 

ggggagggac gagtatggaa ccctgaaggt agcaagtcca ggcactggcc tgaccatccg 60 
gctccctggg caccaagtcc caggcaggag cagctgtttt ccatcccttc ccagacaagc 120 
5 tctattttta tcacaatgac ctttagagag gtctcccagg ccagctcaag gtgtcccact 180 
atcccctctg gagggaagag gcaggaaaat tctccccggg tccctgtcat gctactttct 240 
ccatcccagt tcagactgtc caggacatct tatctgcagc cataagagaa ttataaggca 300 
gtgatttccc ttaggcccag gacttgggcc tccagctcat ctgttccttc tgggcccatt 360 
catggcaggt tctgggctca aagctgaact ggggagagaa gagatacaga gctaccatgt 420 

10 gactttacct gattgccctc agtttggggt tgcttattgg gaaagagaga gacaaagagt 480 
tacttgttac gggaaatatg aaaagcatgg ccaggatgca tagaggagat tctagcaggg 540 
gacaggattg gctcagatga cccctgaggg ctcttccagt cttgaaatgc attccatgat 600 
attaggaagt cgggggtggg tggtggtggt gggctagttg ggtttgaatt taggggccga 660 
tgagcttggg tacgtgagca gggtgttaag ttagggtctg cctgtatttc tggtcccctt 720 

15 ggaaatgtcc ccttcttcag tgtcagacct cagtcccagt gtccatatcg tgcccagaaa 780 
agtagacatt atcctgcccc atcccttccc cagtgcactc tgacctagct agtgcctggt 84 0 
gcccagtgac ctgggggagc ctggctgcag gccctcactg gttccctaaa ccttggtggc 900 
tgtgattcag gtccccaggg gggactcagg gaggaatatg gctgagttct gtagtttcca 960 
gagttggctg gtagagcctt ctagaggttc agaatattag cttcaggatc agctgggggtl020 

20 atggaattgg ctgaggatca aacgtatgta ggtgaaagga taccaggatg ttgctaaaggl080 
tgagggacag tttgggtttg ggacttacca gggtgatgtt agatctggaa cccccaagtgll40 
aggctggagg gagttaaggt cagtatggaa gatagggttg ggacagggtg ctttggaatgl200 
aaagagtgac cttagagggc tccttgggcc tcaggaatgc tcctgctgct gtgaagatgal260 
gaaggtgctc ttactcagtt aatgatgagt gactatattt accaaagccc ctacctgctgl320 

25 ctgggtccct tgtagcacag gagactgggg ctaagggccc ctcccaggga agggacaccal380 
tcaggcctct ggctgaggca gtagcataga ggatccattt ctacctgcat ttcccagaggl440 
actagcagga ggcagccttg agaaaccggc agttcccaag ccagcgcctg gctgttctctlSOO 
cattgtcact gccctctccc caacctctcc tctaacccac tagagattgc ctgtgtcctgl560 
cctcttgcct cttgtagaat gcagctctgg ccctcaataa atgcttcctg cattcatctgl620 

30 caaaaaaaaa aattttc 1637 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 137: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
35 (A) LANGE: 260 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 (ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



45 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 



50 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 137 

55 

aaaagcatag ctcactctgt aataggctat tttcatgatt tcaagtggtt ttatgaagaa 60 
acagaaagca gtgatgatgt tgaagtgctg actctcaaga aattcaaagg agacctggccl20 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 136 

^^? 9 * C gagtatg f a "ctgaaggt agcaagtcca ggcactggcc tgaccatccg 60 
TStttt™ 9 " ccaa f cc =aggcaggag cagctgtttt ccatcccttc ccagacaagc 120 
a?£~£S " Cacaatgac '"tagagag gtctcccagg ccagctcaag gtg?ccca?t 180 
atcccctctg gagggaagag gcaggaaaat tctccccggg tccctgtcat gctactttct 240 
TattttT L CagaCtgtC «9g-«tct tatctgcagc cataagagaa t'tataaggca Ho 
gtgatttccc ttaggcccag gacttgggcc tccagctcat ctgttccttc tgggcccatt 360 
tlclltllll tC ! gggCt " «**g.«ct ggggagagaa gagatacaga gSZccSgJ 111 
?IcttSS Ha g Tt° 3gtttggggt tgcttattgg gaaagagaga gacaaagagt 480 
tacttgttac gggaaatatg aaaagcatgg ecaggatgea tagaggagat tctagcaggg 540 
gacaggattg gctcagatga cccctgaggg ctcttccagt cttgaaa?gc attccatga? Too 
attaggaagt cgggggtggg tggtggtggt gggctagttg ggtttgaatt taggggcega 660 
tgagcttggg tacgtgagca gggtgttaag ttagggtctg cctgtatttc tgglSS? 720 

ITttttlltt T T tgtCagacct "gtcccagt gtccatatcg tgcccagaaa ill 
agtagacatt atcctgcccc atcccttccc cagtgcactc tgacctagct agtgcctggt 840 
9 "^ ag ^ ^^ggagc ctggctgcag gccctcactg gttccctaaa ccttggtggc 900 
tgtgattcag gtccccaggg gggactcagg gaggaatatg gctgagttct gtagtttcca 960 
gagttggctg gtagagcett ctagaggttc agaatattag cttcaggatc Igc?gggg^l020 
atggaattgg otgaggatca aacgtatgta ggtgaaagga taccaggatg t?gc?aaaggl080 
S™ 9 tttg ? gttt * ggacttacca gggtgatgtt agatctggaa cccccaag'g 140 
gagttaaggt cagtatggaa gatagggttg ggacagggtg ctttggaatgl200 
aaagagtgac cttagagggc tccttgggcc teaggaatge tcctgctgct gtgaagatqal260 
gaaggtgctc ttactcagtt aatgatgagt gactatattt accaaagccc LLc?gc?g 320 
ctgggtccct tgtagcacag gagactgggg ctaagggccc ctcccaggga agggaclccal380 
tcaggcctct ggctgaggca gtagcataga ggatccattt ctacctgcat t??ccagagg HQ 
actagcagga ggcagccttg agaaacegge agttcccaag ccagcgcctg gctgttctc?i500 
cattgtcact gccctctccc caacctctcc tctaacccac tagaglttg? ctg?gtcc£l560 
222 SJSS"' — ataa atg — % ca?tc 9 atc t g 9 l1 2 6 S 

1637 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 137: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 260 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierunq 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
ii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 137 

aaaagcatag ctcactctgt aataggctat tttcatgatt tcaagtggtt ttatgaagaa 60 
acagaaagca gtgatgatgt tgaagtgctg actctcaaga aattcaaagg agacctggccl20 
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tacagacgac aagagtatca ggtagaattc aacatatggt gcttgaagtg ggctcttgttl80 
ttatcagtta tggcatatgt aaataacagt gtaccaagtt agtgtggtgt ttatgaagat240 
gagtttaatc ttttgtgatg 260 

5 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 138: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 957 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
10 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieaing 

hergestellte partielle cDNA 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

20 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
25 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 138 

ggggaatttg tctttggaaa gcttgtgcaa cctctacaac tggcgataca agaatctagg 60 
30 aaacttaccc catgtgcagc tcttgccaga gtttagtaca gcaaatgctg gcttactgtal20 
tgacttccag ctcattaatg ttgaagattt tcaaggagtg ggagaatctg aacctaatccl80 
ttacttctat cagaatcttg gagaggcaga atatgtagta gcacttttta tgtacatgtg240 
tttacttggt taccctgctg acaaaatcag tattctaaca acatataatg gccaaaagca300 
tcttattcgc gacatcatca atagacgatg tggaaacaat ccattgattg gaagaccaaa360 
35 caaggtgaca actgttgata gatttcaagg tcaacagaat gactatattc ttctttctct420 
ggtacgaacc agggcagtgg gccatctgag ggatgtccgt cgcttggtag tggccatgtc4 80 
tagagccaga cttggacttt atatcttcgc cagagtatcc ctcttccaaa actgttttga540 
actgactcca gctttcagtc agctcacagc tcgccccctt catttgcata taattccaac600 
agaacctttc ccaactacta gaaagaatgg agagagacca tctcatgaag tacaaataat660 
40 aaaaaatatg ccccagatgg caaactttgt atacaacatg tacatgcatt tgatacagac720 
tacacatcat tatcatcaga ctttattaca actaccacct gctatggtag aagagggtga780 
ggaagttcaa aatcaagaaa cagagttgga aacagaagaa gaggccatga ctgttcaagc840 
tgacatcata cccagtccaa cagacaccag ctgccgtcaa gaaactccag cctttgagcg900 
tgagagccgc cccggtgggg aaggggcaat tgcgttgggg gggcttgggt gtttttt 957 



45 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 139: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 760 Basenpaare 
50 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



55 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 
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tacagacgac aagagtatca ggtagaattc aaeatat™t- 

ttatcagtta tggcatatct aLL""? "eatatggt gcttgaagtg ggctcttgttlSO 
gagtttaatc t??tgtga?g 3aataaCagt ^accaagtt agtgtggtgt ttatgaagat240 

260 

(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO: 138: 

(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 957 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

nISsIT" ESTs durch »"> «««■« 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 138 

2K££ ££££ ESSS Z^'"" 60 

tgacttccag ctcat? aa ?g ^aaaS ^aaatgctg gcttactgtal20 

S££S =5S = - ™ a SSSSiS 

ggtacgaacc aggSagJgg g^Sac 0^^"^ gaCtatattc ttctttctct«0 
tagagccaga cSJ^.SS atatc^Sc cagaatat'S S^'^ 9 tggCCatgtc480 
actgactcca gctttcaqtc aoctrarZ ca 9 a 3tatcc ctcttccaaa actgttttga540 
agaacctttc ccaactacta «S T tc 9C^cctt catttgcata taattccaac600 
aa'aaaatatg cc'agatgg SmSSS a^LTT ! ctcat «"9 taca -taat660 
tacacatcat tatcatcaaa rtJf^JS 3taCaacat 9 tacatgcatt tgatacagac720 

=~ ™. 
(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 139: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 760 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

issss^ss^ssr ESTs durch « «»««■ 
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5 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

io (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 139 

15 gtggaataca atagatatta atttgtggtt ggtttttctg cctgctttaa atgaaatgta 60 

ttatgtttct gggttccttt tttagctgta aaaatacttc gtcactaaag catgaaatttl20 

aatcagcagt tgttcttcaa gttcctgaaa gctataaaag tttctcatga cttgagtggtl80 

tttttccctg cccaccagag gagaaagccc ttgtagaatt ctgcagtgtt acaagtgttc240 

cctacaaaaa ctgaaaccat cagctcctct ttaacaagtt ggctttttaa aagcacgtaa300 

20 ttacaattta atggtattct gtaaagtggt gctctaggca taatttaaat tctttttaat360 

gactatattt cttcaaaact ttgaaagaaa aatgtgttct ttttgctgca tcctttgtaa420 

gaagactgcc aacagaggaa aaaggacttt acaaattaag accatcttgg tttcatttcc480 

acaaagatga gaacaaatca tggtgttagg aaaggatcct tagaagaaca caagaatttg540 

aaagcccttg gtggttatca ctactatatt tcatatttcc acagaagtga cttagccaag600 

25 ctctgcattt tgagcctgct gactttcatt taaaaggaat gaaaggctga aaatccaggc660 

tgctgtgtct gtagataaag gtcaaaccat gtttgagttc ttcactgttg tgtccaccta720 

aataaaactg agtaagtaat gaaaaaaaaa aaaaaaaaaa 7 60 



30 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 140: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 280 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

35 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

40 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

45 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 140 



aggaaccctc cggcctagaa gttcagatgt cttgccaata tatctgtgct tcacaacttg 60 
cctactctct ctgaccccta acattttcac atacttttcc aattctgcct gtcataaattl20 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii)SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 139 

gtggaataca atagatatta atttgtggtt ggtttttcta cct^n^ «. 
ttatgtttct gggttccttt tttanr^^ y^ttttctg cctgctttaa atgaaatgta 60 
aatcagcagt tSStfcw rtSSS* aaaa * acttc gtcactaaag catgaaatttl20 

tttttLcS cJcaccagag £52^ ItttlttTtl UTT?* Cttgagtgg "*° 
cctacaaaaa ctgaaaccat caqctcctct SS-P 11 ct 9«9tgtt acaagtgttc240 
ttacaattta atggta?tct alatlatltl all,? ggctttttaa aagcacgtaa300 

gactatattt ctt'Laaact Kga^gS S^S?" 

gaagactgcc aacagaggaa aaaaaacttt UllJl ttttgctgca tcctttgtaa420 
acaaagatga qaacaaatca acaaattaag accatcttgg tttcatttcc480 

aaagccc^ gtggt'atca cScSSS TcllTr^ tagaagaaca caa g aatttg540 
ctctgcatt? ?gagcctgct gactt'catt ^aaoaS 3Cagaagtga cttagccaagSOO 
tgctgtgtct gtagataaag £££"2 aSJaS gaaaggc * ga ^atcoaggcSSO 
aataaaactg agtaagtaa? gaaaalaaaa aaSaaa " CaCtgttg tgtcc.cct.720 

7 60 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 140: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 280 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

"EESi^SSr ESTs durch Assem *™° und ^ 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 140 

2KS£ <?~ ESSE ~ S£M 
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tgctgcttcc ccctaagtaa a at a+- h rta f. 

ctcctettct ctcaagcag? gatSg?" acaca * cct * gccctgattclBO 

gtttttttat gtgctgctca cactttata" acatT at ta 3CaaCtaCta tgtactgagt240 

g 280 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 142: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE:461 Basenpaare ' 

(B) TYP.Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

issss^ssr ESTs durch - »», 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT* 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 142 

gcggccgctc gagggaagca cccgccggtt oomm,,*, 

gggaaaaccc ctggttctcc atgccaScc ?Sc?cS™ , Cacgaa< ? cc 3 ccctctgcta 60 
cacaagaagc cttatcctac gtccttctct ccatctatco tgCCCtct 9 c «tcttcacccl20 
totccagaga tgtagctatt atgcgcccat Ztlt» 9 gacccca 9tt tccatcactalSO 
ttcgcagtca aattactctt cggg?cccaa actt^?? ^ CCC ^ C ^ tgacggtgcc240 
gcgtggcgg ccattccaag c^tccggg c^ggaaS" J?? 6 * 5 ** 0 Catt ^cccg300 
tatcgtacgc cctggtgttg gtgttgcctc lltrtt^ 9 tgtc *> a 93 a gcctcgggtg360 
cctgcttaaa gttaaataaa" a^aatgJa tgataccccg J" 0 "*" ^atcaagc^O 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 143: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 436 Basenpaare ' 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

0i) "SSSSSSTSST ESTS *"* A.semblierung and Edflerung 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 
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SSSS SSS™ «~«*«ci., 

gttttttft gtgctgct?, LttttS™ a c«"?»" "»•«'«■ '<Pt.ct,.,«lo 

280 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 142: 

(i) SEQUEN2 CHARAKTERISTIK" 

(A) LANGE.-461 Basenpaare 

(B) TYP:Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(i " 1Sg22£&gSr ESTs durch - 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT* 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 142 

SSSS S£2£ gj^c cacgaagccg ccctctgcta 60 

cacaagaagc cttatcctac gtcc^cJct ^aStcc ! gCCCtCt * c ctcttca'cccWO 
tctccagaga tgtagctatt atgcacccaJ *° atctatc 9 ^ccccagtt t C catcactal80 
ttcgcagtca JttZctcS cggg^cS SSSS? , t9CCCgaC9a ^ggtg^O 
gcgtggcagg ccattccaag cccttccSa ^ tCac 9 c 9 ctc cattgccccg300 

tatcgtacgc cctggtgttg gtg^gcct? actcct^" 9cctcgggtg360 
cctgcttaaa gttaaataaa atagaatgaa 

tgataccccg g° ° Cttt ct 9 at caagc420 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 143: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 436 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

"EES^SSr ESTs durch • - 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT* 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 143 

caaagatgtc atgtggccag aatcatcttt t fl rrt-rM-~=„ 

tagaggtgtg agttgggaag ttgt?aaata £££££ ; ctcc f cact ^ggtcaca ™ 
aaatgtaaaa gtatttttt? ct?taagaaa gaJaalaaoa tllTJ-l^ ga ^ a ^ggal20 
caccgaagtc agctgttacg catgtgtaqt ?aaattt^ ^ aa 9 cctaaa =cttggcgg C 180 
tcttagaatg gagccaggt? gacatcacag ccJcaactat llllT tcataa ^2 4 0 
caaataagcc aacatttcca aag aaacac ? aatat^J^ accaaa 9Saa ccatttcatt300 
gaaaatcctc tggaagaaat ttcqotatcl ? 9 gca 9 a 9 ttaa cataaggtca360 

ccagtttggg caLaa ttcggtatca atgtttataa totctgcatt t a ggggtttg420 

436 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 144: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 287 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

M heS P aS S X nen ESTS dUrcH « 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 144 

ItllllZl SSSK-KHSSS S 3 ? ttttatacac 60 

tgtacagaaa gtcactgtgg cctaaatac, 9 Itll 9 9 a 9=tctgatc aggtgacgtal20 
ttagggaggt ggagaag'g^ tSSgat £2222 TtT^ 
gggatttaaa gtgagaggac aa^cgt^gg atgt'tgt^g ca^gaT* 9 9ta "* atCt24 ° 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 145: 

(0 SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 555 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFP 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 143 

SEES tfS£2Ji t actcc r ct 9at — 60 

aaatgtaaaa gtattt?ttc ct?tatgaaa SJSSJS 3^aagaggal20 
caccgaagtc agctgttacg catgtg?ag? t^Tll cctt ^=ggcl80 

tcttagaatg gagccaggtt gacatcacag cwcScSt lit, " tcataa ^3t240 
caaataagcc aacatttcca aagaaacacq aatSc^S aCCaaa ^aa ccatttcattSOO 
gaaaatcctc tggaagaaat tt? gg ?atca aESSSj S^W* Cataa ^ tca 360 
ccagtttggg caaaaa acgtttataa tctctgcatt taggggtttg420 

436 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 144: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 287 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



1 ■ssssSE^assr ESTs durch *—"««« «■ »^ 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFP 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 144 

SiSSS 2£2S 3!H2£ t'SSffi EST? """"" <° 

^atttaaa gtgagag 9 ^ aa^g^gg S~ c^aT * ^agggatc^O 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 145: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK' 

(A) LANGE: 555 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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ISSSS^ISSr ESTS "nd Editing 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT - 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 145 

SSSS SEX* c T ttgac9 60 

ggcctgcgac gcgtcgctgg aggaacccga ttcccSrn OCtcct 99 cc ttgccgatccl20 
ccgaccgact cccggagttc a^cgtgcaga SqoSccS ^f 9 ?^" ^ggcgataiao 
cgttctccag cgacgccctg aaggtgacgt tccSt^ cat » ttc 9tg gacgagaa C a240 
tgcagtgggt gatcccctac atcaagaaaa lallZl ? cc 9 c <*caca gggcccgccc300 
ttctggccga gatgaagcga gtc^gga? CCtCaat9at tacc ggggc t360 

gaccctcggg cctgggggcg Jgtgct^gg ggaqaaSa T? 9 ^"" ta ^ cc ^20 
agggtcgcca ccggcgccct ccctccgcga g?ccc?cccc ^ 9t9ttact 99ccgccgcc480 
ccctgcggtg ctgtt y 9 9 tcc <=tcccc ctcgaaaccg ccgcgaagtc540 

555 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 146: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE.1790 Basenpaare' 

(B) TYP.Nuklelnsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii> ISSSiS^'SSr ESTS dUrCh *""*"»■« u„d Editierung 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 146 

ssss ssss gStSc?? sss c t cc t agccagcc *° 

ggtccttctc tagagttgta tatatagaac atcctggagt 120 
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M heS,Z«rS en ESTS dUr ° h *—*™« U nd Edited 
(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 145 



gaggle gatSg^t f^*™ tccagcgaac 60 

ggcctgcgac gcgt^gct'gg ^ CCtCCt ^ CC ttgcc g atccl20 

ccgaccgact cccggagttc a^cgtgcaqa 1 , c 9^acgttt gacggcgataiao 
cgttctccag cgacgccctg aaggtgaSg? tScatca. Cat «" c ^9 gac ga gaaca240 
tgcagtgggt gatcccctac atcaaaaaaa tntlr. ? cc 9 c ^caca gggcccgccc300 
ttctggccga gatgaagega gtctS? " cct «at g at taccgg ggc t360 
gaccctcggg cctgggc^c, g 9 gtg ctX ta9gCC ^* 420 
agggtogeca ccggcgccct ccctccgcga qtccSccro S!f ggcc gccg cc480 



a ggg to g cca cc gg c g ccct S Scccc ctSf 

ccct gCgg t g ct g tt g^ccctcccc ctccraaaccg ccgc g aa g tc540 

555 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 146: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 1790 Basenpaare 

(B) TYP:Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

W taES^'SS" ESTS dUrch - ^ierung 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 146 

32333 =3533 JSSSS SSSE 325= 355S3 J! 
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SEES SSSS t cat r agct caactt - gg 180 

tgatgcaacg agttttcaga ggaaaacS? " atgatgaa "agtgctaa 240 

aagatgaaga tggagatctt ataacaatt? SoSaattc ! gaagtaaca ataaagtata 300 
agtgcagtag gatactgaaa ctgacattS tgacctttcc tttgcaattc 360 

caagtcaggt gaaata?ctc cglagaglTa tgataaaac? f Ca « eeM ^ ceecttgaat 420 
tattggatag cttggaacca cctggagaJc caaaaSttn * Cgaaataaa ^tgaatcgtt 480 
atactgtgga tggtagggaa gaaaag^g SSSSc SS"'*" CCtgaaaat 9 5 <° 
aggttatggc agcaagtatg tctgc'ttt? atccS- ttCtJ58aa4 "gtctactc 600 
aaaatgttat gtcagcgttt ggcJtaacJg atScaoat aa ! CCaagat «««tc..t. 660 
ctgcagaaga tcgttcagga acacccgaca gcKgc??c oTocUlT" CCCagtgctc 72 ° 
caccaggcgt tcagccacag cagccaccat ataca2S«n ^ tCCtc f tca gcagctcacc 780 
ttgaaggtca gatgtaccaa cagtaccaac llrtnZH 9 ^^"a gcaggtcaga 840 
aggtcccacc tcagcagcct caa^tatg gtltlllJl S^ 3 ** 6 * "^gccgc 900 
agactggacc tcaacaacct cagcagttcc llTcttT* ttcagcaa * c tatagtcagc 960 
caccagctcc tgccttttct gg?cagcctc arL " ^ Cagcaacca acttcccagg 10 20 
accaggcgag caattatcct ScJaactt a^actoSf tgC ^ agcc * «=acagcagtl080 
atactgtggc tcctgcctct caaccSqaa ^acttctcag cctactaattll40 

caagaccagg ttttacttca ctSctgqaa otitic 9 CCaacct ^9 gcctatcaacl200 
atccttatgc gcgtaaccgt ccSct^c gtcaaaact! , CCCtCCtcca a gtgggcctal260 
atcgataagg aggctcctct acaccaatta ItTtllTa, ' aCC " acct ggacctggttl320 
gactocagta ctattttaat ttgtattoai nllr.lt 9 ta 9 cta ttgg cctcccaaaal380 
tttatgatat cattgttggt gtl aatt g aa £2£2S a \ tttaaaa * cagagcatttl440 
atgaaagttt tttcctccct gcttaaaaat Saca^ ^aacac aaagaccaaalSOO 
actcttacat gtataaagtg IttgI"J« c«?c?SS = ttagttaet "ggaacactiseo 
aaaatgcttg ggtgaggttt agccatctK SSSK tcccttgtcc ggaggatattl620 
aaagtagagc cctttgagaa tLaagata" £2S tacta «aac atgatgtactl680 
taataaagat gattgaat'cc aaaaaS £222 gat ~740 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 147: 



(i) SEQUEN2 CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 2357 Basenpaare' 

(B) TYP: Nuklelnsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



' taSSESsrssr EST8 durch ««» - 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 147 

.'^5^ ££££ EXX" *° 

aaggagttct cttccgcagc cc^ttc'c legality Satcf" ggagggg3aC 12 ° 
cctgcctcct aggc t gg aa g ccatggtccc g J ^ « - „tg 180 



10 



15 



20 



25 



30 
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ccaccatgaa cggacagttg qatctaarr^ 

aggatattcg gcgaat?cc? a'ttcSK llttlT^ C * tC ***** "acttgggg 180 
tgatgcaacg agttttcaga ggaaaactt 0 Si! 0 '' 9 " 24 0 

aagatgaaga tggagatctt ataacaattt S'atlJS * gaagtaaca ataaagtata 300 
agtgcagtag gatactgaaa ctgacattat ttS«S t 9«=ctttcc tttgcaattc 360 
caagtcaggt gaaatatctc cgtcga"ac Itllt " cca 9 c «aga ccccttgaat 420 
tattggatag cttggaacca «t«2-c SJaSJS tCgaaataaa fftga.tSgtt 80 
HT, g l gga tggta ^aa gaaaa^g StSSJc S^""" CCt ^aatg 540 
aggttatggc agcaagtatg tctgcttttg atcc£?£« "f 993333 ca *<*actc 600 
aaaatgttat gtcagcgttt ggcttaacag atSSSan" aaaCcaa ? at gaaatcaata 660 
ctgcagaaga tcgttcagga acacccgaca gca^acS ""^ca cccagtgctc 720 
caccaggcgt tcagocacag cagccaccat atacaaoa^ t CCtcctca ^cagctcacc 780 
ttgaaggtca gatgtaccaa cagtaccagc aacaaaccaa " Cagactcaa ^aggtcaga 840 
aggtcccace tcagcagcct caacagta?g attt tca Jl = tatggt 9 ca <=agcagccgc 900 
agactggacc tcaacaacct cagcagttcc aaaa^?™ ttCa * caa 9 c tatagtcagc 960 
caccagctcc tgccttttct ggLagcctc S^aco tacT^" aCttccca 9Sl020 
accaggcgag caattatcct gcacaaactt aclttnll ^tcagccg ccacagcagtl080 
atactgtggc tcctgcctct Lacctggaa tggcSaa t^t^ cctactaattll40 
caagaccagg ttttacttca cttcctggaa ItaTctttJ CCaacct ^ gcctatcaacl200 
Jtccttatgc gcgtaaccgt cctccc«S gt^ggacta ^ CtCCtCCa a ^gggcctal260 
atcgataagg aggctcctct acaccaatta atSaS- ^ aCC = aacct ggacctggttl320 
gactccagta ctattttaat ttgtattgaJ gaagtlSja aatt^ CCtcccaaa al380 
tttatgatat cattgttggt gttaattgaa LtatMt?* aa " taaaa 9 cagagcatttl440 
atgaaagttt tttcctccct gcttaaaLt ag r* taattt 9ctggaacac aaagaccaaalSOO 
actcttacat gtataaagtg a'ttg^a TtTotlTcl ttggaacactl56 
aaaatgcttg ggtgaggttt agccatct?* StqactK !" Ctt 9 tcc ggaggatattl620 
aaagtagagc cctttgagaa tacaagatat tactattaac atgatgtactl680 

taataaagat gattgaatcc aaaaaa'aaaa aaaa'aaaaaa tllstlZcl 9at *» ta «%™ 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 147: 

(i) SEQUEN2 CHARAKTERISTIK' 

(A) LANGE:2357Basenpaare' 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

m ISSSm^StT ESTS dUrCh ""<- Editing 

(ill) HYPOTHETISCH: NEIN 
(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 147 

S23£S ~£ aagag ctccc gaggaagcac g0 

aaggagttct cttccgcagc cccJttcccc a gctacc ^ a - ggaggggaac 120 

cc t gc Ctcct aggctggaag ccatggt - a ~. ejjtjjej. g„ g 
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tttggtcttc agcctccctc aocccccaan 

cctcatggga agatgtctca gagcct tc ?a tgaScccc g9tggCCgct cctccctgct 300 
ggacttggag ctgcacaaag tcagcagggj " !f ccag <^ aatgccaagt 360 

ggcaggagca tgtatgtotg caggtg?c?g acJScaaat * CCaagacct 3gtgtgegga 420 
gatggggcgg gggtgtgtct gtagg? g tc? ctgqoccSt 9tgtgagtgt gagtgtgaga 480 
gggtatgaag agctgtcttc ccctgagagt ZtlT caa lt S?" 9 ' 99 ^ttatgtga 540 
ctcctggggc agagaagttc cttaggtttt cttta^ CCCacagt 9 a gaggggaggg 600 
ctctgagtag aggaagccca ccaatctgcc SSSISS f aattcctcc ttccccccat 660 
gttggtgtgg agttggggct gccatagggt SgSaJS !? Cagggtgg aa ^^agag 720 
aaggctctgt cactccaggc atatgt??cc ccatctcS? " g9ggctaa ^ggtggagg 780 
ggcagaagtg tcaccctgtg ggtgtctccc ? Ctggggctac ^gaatagggt 840 

acttacataa agctcocttg aagSagaaa alalia ttCCCCtaga cctccclctc 900 
cagcctcggg gatggggagg* gaaag^gg? gSS^S ST!"" actggaagca 960 
ggtggctgtg acaaccctgg cctcacttoa Itltltl ? gttcctgctc tctgctcatgl020 
gagtccccat cccttttS tcctgagcS aaccaaocc^ f tttcttgc caccctctggl080 
ttggoacact tgtacccaca ggtgaggggc aaaac??™ tg ? Cattggc ctcttgtcccll40 
tc.gtc.tc. tgggtgtttt gtLJSg? ttTttllt. J 9 ?"" 9 ** tg t tcaacaal200 
aatgagaggt tgaggaaaag actgtgggjg aS^SS? at " ggggat gtttgccccgl260 
tttctggccc cagcctaggt ggaggcaag? gSatctt TttT^ tccc "ttc C 1320 
tcggggaggc agagaatctc ttgggagtct taaa^™ atattgggcg a tttggg g g cl3 80 
tg.tctc. gcacaatgtg g.tt?g*£ S ? IT tgttt «tctl440 
acctgagttt gggagagtgg tgagtggJL aaltllallt g f aCacatc =ccttagaggl500 
ctcagcttaa ttctccttcc cagataaggc aa'ccaatc! t C3agaagcag crtgttttc.1560 
tccctctact cttcctgtcc taaaaatagg ggcca^tc !? gaatcttg =tgcaggcccl620 
gagggactgt cacactggtg ctgagtg.S ttacacacc = ccagagagagl680 

aaccatccat ccctagaaga gcacagagcc ?tgaggaact g9gC ? tCtgt tctttacca a i740 
cctggtcttc tctacagttc acagagg^t SSJcS gggC , tgggct gggctgagccl800 
tcaaagctag aatgtgaata t.«ctt?tgt g««2?H " aatcccag gaaagaggcal860 
gtggtgagga aagtgcgttc tcccagcact gcStccJott rtT^ aa 9 aa 9«cal920 
cagggaaaat gactttattg cttaatttct «ctt£2£ "f ccctct catgtccctcl980 
gccttttttt atagctggaa aaaacaaaat accacccSc L gcac ttttgg204 0 

ac.gaa.tga ccacgtgaaa tttgcctctg JccmS^ aa ^ Ctgtat ttaaaaagaa2100 
gtgtgtgagt gtgtgaagcc gccagttca? ctt?ttft^ tcatcc 9tgt gtatgtgtat2160 
gtctgttttg gtcccctccc tcgtgggS gSScSSa g9ggttgttg tctcattttg2220 
ggggcttgta atttatcctg aaaaa??taa 2?tSS" ST' 9 ' 9 " aaacg «ttg2280 
tgggggggta aaataaa ccttgagcga aaagggggag tgttttaccg2340 

2357 

(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO: 148: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE:907Basenpaare ' 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT- 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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tttggtcttc agcctccctc agcccccagg 
cctcatggga agatgtctca gagccttcca 
ggacttggag ctgcacaaag tcagcaggga 
ggcaggagca tgtatgtctg caggtgtctg 
5 gatggggcgg gggtgtgtct gtaggtgtct 
gggtatgaag agctgtcttc ccctgagagt 
ctcctggggc agagaagttc cttaggtttt 
ctctgagtag aggaagccca ccaatctgcc 
gttggtgtgg agttggggct gccatagggt 

10 aaggctctgt cactccaggc atatgtttcc 
ggcagaagtg tcaccctgtg ggtgtctccc 
acttacataa agctcccttg aagcaagaaa 
cagcctcggg gatggggagg gaaagacggt 
ggtggctgtg acaaccctgg cctcacttga 

15 gagtccccat cccattttca tcctgagccc 
ttggcacact tgtacccaca ggtgaggggc 
tcagtcatca tgggtgtttt tgtcaactgc 
aatgagaggt tgaggaaaag actgtgggtg 
tttctggccc cagcctaggt ggaggcaagt 

20 tcggggaggc agagaatctc ttgggagtct 
tgatctcaaa gcacaatgtg gatttgggga 
acctgagttt gggagagtgg tgagtggaag 
ctcagcttaa ttctccttcc cagataaggc 
tccctctact cttcctgtcc taaaaatagg 

25 gagggactgt cacactggtg ctgagtgacc 
aaccatccat ccctagaaga gcacagagcc 
cctggtcttc tctacagttc acagaggtct 
tcaaagctag aatgtgaata taacttttgt 
gtggtgagga aagtgcgttc tcccagcact 

30 cagggaaaat gactttattg cttaatttct 
gccttttttt atagctggaa aaaacaaaat 
acagaaatga ccacgtgaaa tttgcctctg 
gtgtgtgagt gtgtgaagcc gccagttcat 
gtctgttttg gtcccctccc tcgtgggctt 

35 ggggcttgta atttatcctg aaaaatttaa 
tgggggggta aaataaa 



atctgggtta ggtggccgct cctccctgct 300 
tgacctcccc tccccagccc aatgccaagt 360 
ccactaaatc tccaagacct ggtgtgcgga 420 
acacgcaagt gtgtgagtgt gagtgtgaga 480 
ctgggcctgt gtgtgggtgg ggttatgtga 540 
ttcctcagaa cccacagtga gaggggaggg 600 
ctttggaatg aaattcctcc ttccccccat 660 
ctttgcagtg tgcagggtgg aaggtaagag 720 
ctgcagcctg ctggggctaa gcggtggagg 780 
ccatctctgt ctggggctac agaatagggt 84 0 
tcgggggctc ttcccctaga cctccccctc 900 
gagggtccca gggctgcaaa actggaagca 960 
gctatatcca gttcctgctc tctgctcatgl020 
ttcatctctg gttttcttgc caccctctggl080 
aaccaggccc tgccattggc ctcttgtcccll40 
aggacctgaa ggtattggcc tgttcaacaal200 
ttgttaattg atttggggat gtttgccccgl260 
gggaggccct gcctgaccca tcccttttccl320 
ggaatatctt atattgggcg atttgggggcl380 
tgggtggcgc tggtgcattc tgtttcctctl440 
ccaaaggtca gggacacatc cccttagagglSOO 
ggaggagcag caagaagcag cctgttttcal560 
aagccagtca tggaatcttg ctgcaggcccl620 
ggccgttttc ttacacaccc ccagagagagl680 
gggggctgct gggcgtctgt tctttaccaal74 0 
ctgaggggct gggctgggct gggctgagccl800 
ttcagctcat ttaatcccag gaaagaggca!860 
ggaccaatac taagaataac aagaagcccal920 
gcctcctgtt ttctccctct catgtccctcl980 
gcctttcccc cctcacacat gcacttttgg204 0 
accaccctac aaacctgtat ttaaaaagaa2100 
tccaaacatt tcatccgtgt gtatgtgtat2160 
ctttttatat ggggttgttg tctcattttg2220 
gtgctcggca ccaaagagaa aaacgttttg2280 
ctttgagcga aaagggggag tgttttaccg2340 

2357 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 148: 



40 (i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 907 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

50 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
55 (C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 148 

s ££££ W tccggggagt - 

sss xsss c c ~ rP 22222 

ctcctgctgc tctcaggggc cctgg'S tcatggcgcc ccgaagcctc240 

cagagagaaa cggcctctgt ggggaggaq? Z ' 9ggcgggt 3 a gtgcgg g gtc300 

10 cagggagccg cgcccggagg SSKSJ* SKffi cSS™ 9CgCaggact36 ° 
ccactccttg aggtatttca ocaccerhni- X 99XC,:Ca9c c <=ctcctcgc ccccaggctc420 
catcgccgtg gagtacgtaj SacaoaS £°» C ?9 CCC M««cgggg agccccgcta480 
tccgaggatg gagccg^ggg agJcqtaaat ™™f 9C " ttCgaca 9 c 9 acgccgcgat540 
gaccacaggg ?acgcLagg ccaacgS^a SSSS! 9 ? 9CCgCagt a ttgggagt g 600 

15 ccgccgctac aaccagagcg aqqctaata* S™ 9 9 ^tggccctga ggaacctgct660 
caccccccat ccggcLggg* 111^9 SS" 9 ? 0 aggtcacga ^° 

ccgagggagg ggaggcgttq aattar^f " Ctt f agaa ttccgggtgc gaaatgtacc780 
attttcag?? SgglS.2 ?S 9 99g9ggtttt a<=gcaggttc840 

cggggtt tccccgcggg ttgggcgggg atgggggggg gttaggtggg900 

20 907 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 149: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 
(A) LANGE: 1987 Basenpaare 
25 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

m S L ^ e rr n ests durch - ^ 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT" 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 149 

JESS SK™ 2g££ SST^ 60 

cagcaacacc atccag?2ca tcaScca? tSSZT 99 ° agtaccggg Wtgtcta 120 
ctttgccgac ccctccagag cgSgacgc caqgcaalK ?! gggCaaCC tgcagatcga 180 
cgaggagcaa ggcgtgc?cc cSrtHSt atlS " tgcactgt "tgcaccgc 240 
ccatggtgtg caggcctgct SwcSctc Ha™* ? atCCgga ^ c tctgggctga 300 
ctactacctg aacgacc?gg agcqta?tqc HIT, "* ctcaac * actcagctgc 360 
tgtgctacgg acccqcqtaa 9 acagagtgac tacatcccca cacagcaaga 420 

cctacactt? XJSSS 9atCgtggag «*cacttca ccttcaagga 480 

ctgctttgag gg^cacag £2S££ TaTJ^t gagCggaaga ■Btgg.tec. 540 
ctagctgagg acgaggaga? gaaccacSa altnl 9 ^agcgccta tgacttggtg 600 
tgcaacaaca agtgg?tcac aqacacqSc llTSTt , tgaagctatt cgatagcatc 660 
tttgaggaga aga??acaca cagtcccctq TccTtT'l J CCt " acaa ^aggacctg 720 

cagtcccctg accatctgct tccctgagta cacaggggcc 780 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 148 



gttcattgtc tggcaccaag ctccttgggg tgaattttct tccaaaagag tccggggagt 60 

5 ccaggtcctt cttcctggtt actcataacg cggccccatt tctcactccc attgggcgtcl20 

gggtttctag agaagccaat cagtgtcgcc gcagttccca ggttctaaag tcccacgcacl80 

cccgcgggac tcatattttt cccagacgcg gaggttgggg tcatggcgcc ccgaagcctc24 0 

ctcctgctgc tctcaggggc cctggccctg accgatactt gggcgggtga gtgcggggtc300 

cagagagaaa cggcctctgt ggggaggagt gaggggcccg cccggtgggg gcgcaggact360 

10 cagggagccg cgcccggagg agggtctggc gggtctcagc ccctcctcgc ccccaggctc420 

ccactccttg aggtatttca gcaccgctgt gtcgcggccc ggccgcgggg agccccgcta4 80 

catcgccgtg gagtacgtag acgacacgca attcctgcgg ttcgacagcg acgccgcgat540 

tccgaggatg gagccgcggg agccgtgggt ggagcaagag gggccgcagt attgggagtg600 

gaccacaggg tacgccaagg ccaacgcaca gactgaccga gtggccctga ggaacctgct660 

15 ccgccgctac aaccagagcg aggctggtga gtgaacccgg ccgggggcgc aggtcacgag720 

caccccccat ccggcacggg accgcccggg tccttcagag ttccgggtgc gaaatgtacc780 

ccgagggagg ggaggcgttg gattgctgga gtggatactg ggggggtttt acgcaggttc840 

attttcagtt taggccaaaa tccccgcggg ttgggcgggg atgggggggg gttaggtggg900 
cggggtt 907 

20 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 149: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1987 Basenpaare 

25 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
30 hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

35 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



40 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 149 



45 aggaggcgtg gggggggggg cgggggagtc agggaagagc accatcgtca agcagatgaa 60 
gatcatccac gaggatggct actccgagga ggaatgccgg cagtaccggg cggttgtcta 120 
cagcaacacc atccagtcca tcatggccat tgtcaaagcc atgggcaacc tgcagatcga 180 
ctttgccgac ccctccagag cggacgacgc caggcagcta tttgcactgt cctgcaccgc 240 
cgaggagcaa ggcgtgctcc ctgatgacct gtccggcgtc atccggaggc tctgggctga 300 

50 ccatggtgtg caggcctgct ttggccgctc aagggaatac cagctcaacg actcagctgc 360 
ctactacctg aacgacctgg agcgtattgc acagagtgac tacatcccca cacagcaaga 420 
tgtgctacgg acccgcgtaa agaccacggg gatcgtggag acacacttca ccttcaagga 480 
cctacacttc aagatgtttg atgtgggtgg tcagcggtct gagcggaaga agtggatcca 540 
ctgctttgag ggcgtcacag ccatcatctt ctgcgtagct tgagcgccta tgacttggtg 600 

55 ctagctgagg acgaggagat gaaccgcatg catgagagca tgaagctatt cgatagcatc 660 
tgcaacaaca agtggttcac agacacgtcc atcatcctct tcctcaacaa gaaggacctg 720 
tttgaggaga agatcacaca cagtcccctg accatctgct tccctgagta cacaggggcc 780 
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ss ™- =s r ga " acct ~- »« 

ttcgtgtttg acgccgtcac cga?gtcatc atSaaaae* fl ° Cgacaccaa ^aacgtgcag 900 
ttctgagggg cagcggggcc . tggcgggatg gSacca^ aC " gaagga ctgcggcctc 960 
ctgaggaaga tggggg Caa g aagaj^cgc t££2£ ^""^ CCCCCa «cccl020 
tctttcctct ctttgttctc agctccccct at™* 9 ttccccc 9 cc gcttttctcclOSO 
ttgccacagg cctccctgtt tgaaStgc StgtS ZTaTT 
tacccccttc tgggcatctg ttctggtttt taacStS? ^5 9 f! 9gta at gg^atggl200 
ggggggcaca tgctgagtct cccalggctg iTtoTaalla 9t ^tgagg gga i260 

ggacccccag ctttgcccaa caccagccc? tgccccaaS 111%^ tctcca 9 c <=tl320 
gagcctcctg cccagtcccc caaccccagc cgcSo^a re,* ^"^=^1380 
gaagcgtgag acgccaccat tcctggaaac cacaaJc^o ^ C f^"* aaaagcacaal440 
ttaaaaaaat gaaagtaaag gaaaSaaaa a ? ' f ^toattc tcgtagctttlSOO 
aaaactattt aaaactgtc? gatcctgacc agcaaacacc J Ctagaaaac tttttagagal560 
tgactccgtg ccttgagtgt gtctgcgS ItTclltlJ ccc ^ c ™ cccttccaa gl 620 
tgegagegge acccctgccc ?gcc2tSc Jaaat^^ , CCCtctgct 9 9ccgcccc C gl680 
actgccaacg tcactgaggg ccctgcccca acaa^? 9 tccaa ^^ gttccagacal74 0 
aaatgtagct ccctagcg?? aac^agg" S™?? ST? 09 ** tattaa <=<=tal800 
tcatgccctt gtcccaggcc cggggccttc IS 9 ct 9<=tgggg g gccacgccccl860 
tgttttatgg aattgtSac cJJSJa actt ~ttgc ttttttcacal920 

aaaaaaa ggtttgaa ataataaaat gtagaaagga aaaaaaaaaal980 

1987 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 151; 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 2906 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii> M hSSS A nen ESTS dUrch ~ieru„ 9 u„d Edi.len.ng 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 151 

Saa a a 9a gg 9 g ££££ ££££ " 
tgagaggacc agatgttaag ctcgaagggc ccgatoStc ff?* 0 ' 0 " gaa g^gact 120 
acttgccttc agtgaacctc tctatgcSa m£c?£S It,?*™?? Ccagga 9 ta 9 "0 
tgaaaggacc aagtttgaag ggagacctgg a^cSeS 9CCtgacctt gatctgaact 240 
ctccagggct caacctcagt ggtgtcgg?a acLLt! 9 tcccagcatg aaggtgcatg 300 
aagtgccagg gatcgatgL a'Scaaagc tSISSS SS"' 9 " gacggtgt * a 360 
ggggaccaag ectgeaggga gatctqqeta t=JrS^" 9gcacca * at gtgacactga 420 

TO , t ttolg9c - ctg „«- 



322 

WO 99/55858 

PCT/DE99/01258 

a^cacc^ l^TtTa ItlTctTtl ttW » acct **° 

ttcjtgtttg acgcStcac a ta c ^^cca ccgacaccaa gaacgtgcag 900 

ttct g g^ ggg g g ca^cg'ggcc tSc^ga 3 J g^c^cgcc ^Talll 96 ° 

ZSSSSl :~ £r ? ™ SSSiS! 

ssss ssbs £ii I ~ .wssJo 0 

ggggggcaca tgctgagtc? cccaaaSa 9 ctt 9 ttc tgt gatgaggggal260 

ggacccccag c?«2552 caccagcccc ^c™? 9 ggCC ' Ct * ct tctcca g cctl320 
gagcctcctg cccagtcccc caaccccagc cgctcaaaao ^tttacaggiaSO 
gaagcgtgag acgccaccat tcctggaaac cacaScca? cSci^S" aa \ agCacaal44 ° 
ttaaaaaaat gaaagtaaag gaaalaaaaa aa^gcaJa tXgaaaac ttt^f "fSJ 
aaaactattt aaaactgtca qatcctaacc arrn aa ^^ ccl:a 9 aa aac tttttagagal560 

sass esss r ~" 
sssss ess £i : « ssssa 

aaaaaaa gg^cgaa ataataaaat gtagaaagga aaaaaaaaaal980 

1987 

(2) INFORMATION CiBER SEQ ID NO: 151: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 2906 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

m T^zs:^r ESTs durch Assem *™ 9 und e «-"9 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 151 

Sa C a a a g t a gg 9 g gg^ £™ Zg£g£ » 

tgagaggacc agatgttaag ctcgaagggc ccgatgt?tc t a l gaaggagaCt 120 
acttgccttc agtgaacctc tctJtgS. aagSctgg gcc'ga???? SEES* ill 
tgaaaggacc aagtttgaag ggagacctgg atgcatct?? LccagSg aaggtgcatq 300 

EES SEES ~ £ gg 

ggggaccaag cctgcaggga gatctggctg tctctggtga catcaaajgc ccCaSl? tic 
tSSSS cca C a t9 t a L C a a aTtTT C3tCCgaag9 c.,c.tt«E cttc^at 

SEE SEES ESSE sgss E 
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10 



15 



20 



25 



30 



35 



ggatttcagc 
gggccactgg 
aaggcctaga 
tgccaggcgt 
gtctgaaagg 
ctgcctttaa 
tcaaaggagg 
ggcatttgag 
tcaacttgga 
gaggtgtgaa 
aaggtcactt 
ttaccttctc 
aagcagaggc 
aactgaaaaa 
gtggtgtcac 
caaaggccag 
gcaaattctc 
aaagagagtt 
tgtctctgga 
gtggattggg 
gcaagttaca 
ctagcaatga 
ccacaaagaa 
ctatataaac 
tggcccggtg 
ggtaaagagt 
ttcatatata 
ttgtgtttat 
tttttcattg 
cagacggagg 
acagatggcc 
ttgtttcttt 
ttagaatctg 
gtgttttgta 
ctttttaaca 
gagaatgtaa 
aaaaaaaaaa 
agggagggaa 



accgaatgtg 
tgagatcaaa 
aggaaacctc 
gaatgtgaaa 
ttcagaagta 
tatggcatct 
tgcggatgtt 
tgttaaaggt 
cacatctaag 
aggaggtcag 
ggaaagtgga 
tggccgtgag 
cagcatccaa 
gtccaagatc 
tggctcacca 
cctgggctct 
cttatttaaa 
ctctggacct 
aggtgggaaa 
gtcaaagagc 
ggggagtggg 
cagtgggaat 
agagtagcag 
tccaaaggga 
gcaagcgctg 
tccaagttcg 
tatatttttt 
tatcctcatt 
taatgacttt 
tcaggtcttc 
cagaggtggt 
cacccagggg 
tttgcaaatt 
agggaactgt 
aatgttatca 
gaaaattgat 
aagggaggga 
aggggggcgg 



gactttaact 
ggccccactg 
cagatgcctg 
ctcccaactg 
ggtttccatg 
cctgagtcag 
tcagggggtg 
tccgggggtg 
tttgctgggg 
attggactcc 
tctggaaaag 
ctggttggca 
gctggtgctg 
aaaatgccca 
gaagcatcaa 
ctggaaggag 
agtaagaagc 
tccaccccga 
gttaaaggga 
aaaggtcatt 
gtgtccctgg 
aaggttggca 
gcctttgtag 
aacacaccga 
aaaaaccgac 
tccagcccat 
tgcattgact 
tttactgaac 
gggggctttt 
ctctttcctg 
ggtagtcagg 
tggtggtccc 
gtccaaccca 
ttccttcatg 
tgattaagaa 
gctgtacaag 
ggggggggag 
gggagg 



tggaaggacc 
tcggaggagg 
gaattaagtc 
ggcagatttc 
gggctgctcc 
attttggcat 
tcagtgcccc 
agtggaaggg 
gccttcattt 
aggctcctgg 
taacattccc 
gagaaatggg 
gagacggcga 
agtttaattt 
tttctgggtc 
aggcagaggc 
cacggcaccg 
cggggacgct 
aacacgggaa 
atgaggtgac 
cctctaagaa 
tccagcttcc 
aacaaaacat 
ctgcctcagc 
cgcctgtagg 
gtgcaaagtc 
gctgagagct 
attgttagtt 
gttagtaagg 
agactggatc 
gtgtgtgggt 
agccagtttg 
ccccctcaac 
ccgccatgtt 
aatttccagc 
gcaaataaag 
gggggagggg 



aaaagtgaaa 
tcttccaggc 
ctctggatgt 
tgggcctgaa 
tgatatcagt 
caacttgaag 
agacatcagc 
accccaagtc 
ctcaggacca 
gctgagtgtg 
taaaatgaag 
ggtggatgtt 
gtgggaagag 
ttccaaacct 
caaaggtgac 
cgaagcctct 
ctcaaattca 
ggagtttgaa 
gctgaaattc 
tgggagcgat 
gtcccgactg 
cgaggtggag 
cagccttggg 
aatcatgcaa 
ctcctggaac 
aacagtattt 
cctgtttact 
ttggggtaat 
gtgggtgggg 
tgttcaaaca 
gtttttaggg 
gtgctgacgg 
atgaggggct 
cctgatatta 
actttaatgg 
ctgtttatta 

gggggggggt 



gggagccttg 720 
attggtgttc 780 
gatgtgaacc 840 
atcaaaggtg 900 
gtgaaggggc 960 
ggcccaaaaa!020 
cttggtgaagl080 
tcctctgctcll40 
aaggtggaagl200 
tctgggcctcl260 
atccccaaatl320 
cacttccctal380 
tctgaagtcal440 
aaagggaaaglSOO 
ctgaaaagttl560 
tcaccgaaagl620 
ttcagtgatgl680 
ggtggggaagl740 
ggtacctttgl800 
gatgagacagl860 
tcctcctcttl920 
ctgtcagtttl980 
tggtgtgttc2040 
agaccttgcc2100 
tatacagata2160 
gccttaagat2220 
aagcaagctt2280 
ggaaacccac2340 
tgatgggttg2400 
gcaaacgccc2460 
ttctttagtg2520 
tgagaggaaa2580 
tccattttct2640 
gttctgattt2700 
ccaattaact2760 
accttgaaaa2820 
aggggggggg2880 
2906 



40 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 153: 



45 



(i) SEQUENZ CH ARAKTE RISTI K: 

(A) LANGE: 2367 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



50 



i MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



55 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 
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ggatttcagc accgaatgtg gactttaact tggaaggacc aaaagtgaaa gggagccttq 720 
gggccactgg tgagatcaaa ggccccactg tcggaggagg tcttccaqqc attaatatt, 7«n 
aaggcctaga aggaaacctc cagatgcctg gaS?taag?? ct"gga?g? gatglgaacc 840 
tgccaggcgt gaatgtgaaa ctcccaactg ggcagatttc tggg^tgaa Kcaaaggtg 

XI 9 IT^T I ggtttccatg Wrtgctcc tgatatcagt gtgatggggc III 
ctgcctttaa tatggcatct cctgagtcag attttggcat caacttgaag gocccalaaal020 
tcaaaggagg tgcggatgtt tcagggggtg tcagtgcccc agacatcagc ^tggt^aalSeS 
ggcatttgag tgttaaaggt tccgggggtg agtggaaggg accccaag? C Sc?cScJcll!S 
tcaacttgga cacatctaag tttgctgggg gccttcattt ctcaggacca^ aaggtqSal^S 
gaggtgtgaa aggaggtcag attggactcc aggctcctgg gctglgtgtg "JggSrtc"?? 
aaggtcactt ggaaagtgga tctggaaaag taacattccc taaaa?gaag atcSSuLS 
ttaccttctc tggccgtgag ctggttggca gagaaatggg ggtgga?gt? cJcttccctalieS 
aagcagaggc cagcatccaa gctggtgctg gagacggcga gtgggaagag tStgaaatcaJSS 
SSrtS: f CC ! 3gatC — tgccca agtttaat?t ?t2L.£? aaagggaa^ 5 0 
gtggtgtcac tggctcacca gaagcatcaa tttctgggtc caaaggtgac ctqaaaaat?i560 

ZtllltTtl T^tt tCt Ctggaaggag Wag.ggc cgaag^ct tcaccgalagl620 
gcaaattctc cttatttaaa agtaagaagc cacggcaccg ctcaaattca ttcaotaatal680 
JSSSEJ CtC 5 ggaCCt tccaccccga cggggacgc? ggagtttgaJ ggtggggSglSJo 
!?!!!S g9a aggtgggaaa gttaaaggga aacacgggaa gctgaaa?tc ggtacc??t?i8O0 
gtggattggg gtcaaagagc aaaggtoatt atgaggtgac tgggagcgat gatgaaacaalBSO 
gcaagttaca ggggagtggg gtgtccctgg cctctaagaa g??ccga??g ?£?SJc«"S 
ctagcaatga cagtgggaat aaggttggca tccagcttcc cgagg?ggag ctgSt"S 
ccacaaagaa agagtagcag gcctttgtag aacaaaacat cagcct?ggg ^ggStSJ 
ctatataaac tccaaaggga aacacaccga ctgcctcagc aatcatgcaa aScct?qcc2l5S 
tggcccggtg gcaagcgctg aaaaaccgac cgcctgtagg ctcctqqaac tftar^SJsn 

=■ Ss ir F ~ 

see "Si ~ ~ Eiii 

tta??tc?t C t Cagag9tggt ^agtcagg gtgtgtgggt gt'ttttaggg "tctttStg'Lo 
ttgtttcttt cacccaqqgg tgataatccc aanr^m-^i-rr ~+-~~*-~ ^ ^y<-yt3^u 

c ? "L'=: -fccatgtt ec?,^ £"£t" „° 

SSSSS zzsz ~™^s 

™« :ss sr* 9 9999989999 """"^ 

2906 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 153: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 2367 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

"" SS'Sr ESTs durch Assembitemn9 und Edrae ^ 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 153 

SSSK ££52 a c " ca r ac tgccca " ag tgagtagctg *° 

gccaactagt cag??tgcgc ctgqcacSc S^ 9 ° 99 acggcccacc accccagccc 120 
ctgtggcgcc tcgtgt?tct gc?ggSg T.TctTcTcl ZSS 96 catgtggc ~ WO 
ttctgggact tcaccctgga cgatgggcca ttZSlltn* f 9 * ^"gagaggc 240 

gctgacacct cgggcgtcct ggacSoac ^cgatgagga agcttcgggc 300 

cctttcggct gcScigcca c^gcggg'g CCaCCtaCag ^gccatgtgt 360 

gtgcccaaag agatctcccc tgaSScacg cSc'gaacc taca^J" 9 tctgaa ^t 420 
gagctccgca aggatgactt claaaatcZl _ gctggacc tgcagaacaa cgacatctcc 480 
aacaagatct cSagSSa tgaaaaa^r " gCaCCtct acgccctcgt cctggtgaac 540 

tacatctcca agaaccSt ggtgg^a'tc ccgccca'a^c UtT^T gcagaagctc 
ctccgcatcc acgacaaccg catccg'aaa ata™ taccca 9ctc cctggtggag 660 
aacatgaact gcatcgaga? gggcgggaac Sctaaaa 9 ^f^" tgggctccgg 720 
gccttcgatg gcctgaagct SScJg oTcttltTn aCagtggctt tgaacctgga 780 
cccaaagacc tccctgagac cctgaltaS lltlt, t 9 3ggCCaagct gactggcatc 840 
atcgaactgg aggacctgct tcgrtaS aCC ? CaaCaa a ^ccaggcc 900 

cagatcagga tgatcgagaa cggqaaccta tlr-ft* f ggct 9 q 9 cct aggccacaac 960 
ttggacaaca acaag?tggc caggg?gcc? tctlla^ CCaCCCtCCg W.g«*cccl020 
, gtggtctatc tgcactcSL caaScacc aaSn^ " gaCCtcaa <?ctcctccagl080 
25 ggcttcgggg tgaagcgggc ctactacaac ggca^Sgc? tc^aSa f gtC , CCatg1140 
tactgggagg tgcagccggc cactttccac taeetrZJZZ tCttcaacaa ccccgtgcccl200 
ggcaactaca aaaagtagag gcagctocao lalll 9 accgcct 93 c catccagtttl260 
ggaacacagc cagaLtcc? SgggS SJSSS Z?*?* 99 gggtctc ^320 
tgcgtccaac ccagcccccc acctSSSS ! 99 aa 9 ctaa 9 cc agggcccagcl380 
30 ctctccctgg ctcccaaggg JgSg^oao ^ SCtcgatgcc ccatcaccg cl 4 4 0 

ttggcctcag agctgcc??? JStSS " CCCCCatC a <= a tgttcccl500 

tttttctcgt tcactcccaa acc™ cacagccacc cagaggcacc ccatgaagctl560 
tgggtcagL gccaggaggc g ? J " a ! 99 f CC a f-tagga gaacagtcccl620 
cgcacctgtc cagaScaL gSgiS ESS"* 9 CCagggctgc16 ^ 

cctcoccgac tctgcggctc oc C t Cfl n.^ 3 tqcatt t<=ca gcctttcaacl740 

acccctgctc cac?ggS tcgacJaatc ct^Tf * Catg9CCtg tccctccaaglSOO 
cctctctctc tctgjgtgtg tg?cg£?£ 2aS ? ? ttCtCtcttt ccccgtccttl860 
tcctcagacc ttt?t?gS? cKgc?£oa ?a££ 9 J? gtgtgtgt 9 t 3tcttgtgctl920 
gcttcgcctg tccctt?c« tcScaccc? SccKt CC \ C = atCtC tccga.cctgl980 
tctgtctgtc cggcctgcac ccaqccccta ™~ 9 cc "gagct gggactgctt2040 
cagcctgccc tgcltcaggcc ttgcccccaa TcTat *? t^"^ Wtccc2100 
tggaggccca gcatcccgcg caSgaSc ? tcccggagga ggttgg gag g21 6 0 

ttcctagaag cccctcaccc ccaStggccc acS?aa£ Cagag * ccca gacaccggtt2220 
ggtccagcgc aaggaggggc tgcttct'gag gtcggtlgS gt^tttcS t ttatCCttct228 ° 
ccgtgcaacg tgaaaaaaaa aaaaaaa ^ W gtctttccat taaagaaaca2340 

2367 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 154: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 1314 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

IZESEZZEsSr ESTs - ^ 

ii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 153 

5 

gcctcccgcc cgccgcctct gtctccctct ctccacaaac tgcccaggag tgagtagctg 60 

ctttcggtcc gccggacaca ccggacagat agacgtgcgg acggcccacc accccagccc 120 

gccaactagt cagcctgcgc ctggcgcctc ccctctccag gtccatccgc catgtggccc 180 

ctgtggcgcc tcgtgtctct gctggccctg agccaggccc tgccctttga gcagagaggc 240 

10 ttctgggact tcaccctgga cgatgggcca ttcatgatga acgatgagga agcttcgggc 300 

gctgacacct cgggcgtcct ggacccggac tctgtcacac ccacctacag cgccatgtgt 360 

cctttcggct gccactgcca cctgcgggtg gttcagtgct ccgacctggg tctgaagtct 4 20 

gtgcccaaag agatctcccc tgacaccacg ctgctggacc tgcagaacaa cgacatctcc 4 80 

gagctccgca aggatgactt caagggtctc cagcacctct acgccctcgt cctggtgaac 54 0 

15 aacaagatct ccaagatcca tgagaaggcc ttcagcccac tgcggaagct gcagaagctc 600 

tacatctcca agaaccacct ggtggagatc ccgcccaacc tacccagctc cctggtggag 660 

ctccgcatcc acgacaaccg catccgcaag gtgcccaagg gagtgttcag tgggctccgg 720 

aacatgaact gcatcgagat gggcgggaac ccactggaga acagtggctt tgaacctgga 780 

gccttcgatg gcctgaagct caactacctg cgcatctcag aggccaagct gactggcatc 840 

20 cccaaagacc tccctgagac cctgaatgaa ctccacctag accacaacaa aatccaggcc 900 

atcgaactgg aggacctgct tcgctactcc aagctgtaca ggctgggcct aggccacaac 960 

cagatcagga tgatcgagaa cgggagcctg agcttcctgc ccaccctccg ggagctccacl020 

ttggacaaca acaagttggc cagggtgccc tcagggctcc cagacctcaa gctcctccagl080 

gtggtctatc tgcactccaa caacatcacc aaagtgggtg tcaacgactt ctgtcccatgll40 

25 ggcttcgggg tgaagcgggc ctactacaac ggcatcagcc tcttcaacaa ccccgtgcccl200 

tactgggagg tgcagccggc cactttccgc tgcgtcactg accgcctggc catccagtttl2 60 

ggcaactaca aaaagtagag gcagctgcag ccaccgcggg gcctcagtgg gggtctctggl320 

ggaacacagc cagacatcct gatggggagg cagagccagg aagctaagcc agggcccagcl380 

tgcgtccaac ccagcccccc acctcgggtc cctgacccca gctcgatgcc ccatcaccgcl4 4 0 

30 ctctccctgg ctcccaaggg tgcaggtggg cgcaaggccc ggcccccatc acatgttccclSOO 

ttggcctcag agctgcccct gctctcccac cacagccacc cagaggcacc ccatgaagctl560 

tttttctcgt tcactcccaa acccaagtgt ccaaggctcc agtcctagga gaacagtcccl620 

tgggtcagca gccaggaggc ggtccataag aatggggaca gtgggctctg ccagggctgcl680 

cgcacctgtc cagacacaca tgttctgttc ctcctcctca tgcatttcca gcctttcaacl740 

35 cctccccgac tctgcggctc ccctcagccc ccttgcaagt tcatggcctg tccctccaagl800 

acccctgctc cactggccct tcgaccagtc ctcccttctg ttctctcttt ccccgtccttl8 60 

cctctctctc tctgtgtgtg tgtcgtgtgt gtgtgtgtgt gtgtgtgtgt gtcttgtgctl920 

tcctcagacc tttctcgctt ctgagcttgg tggcctgttc cctccatctc tccgaacctgl980 

gcttcgcctg tccctttcac tccacaccct ctggccttct gccttgagct gggactgctt2040 

40 tctgtctgtc cggcctgcac ccagcccctg cccacaaaac cccagggaca gcggtctccc2100 

cagcctgccc tgctcaggcc ttgcccccaa acctgtactg tcccggagga ggttgggagg2160 

tggaggccca gcatcccgcg cagatgacac catcaaccgc cagagtccca gacaccggtt2220 

ttcctagaag cccctcaccc ccactggccc actggtggct aggtctcccc ttatccttct2280 

ggtccagcgc aaggaggggc tgcttctgag gtcggtggct gtctttccat taaagaaaca234 0 

45 ccgtgcaacg tgaaaaaaaa aaaaaaa 2367 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 154: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
50 (A) LANGE: 1314 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

55 (ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 154 

"gttgS ™~ 2» acT CaC t aCa tgCaCtCa - 60 

=3K SK= SS5SS Sr ™ So 0 
SKSE ™ c ™ 9 — - - 

gcccaggagc gaStg^gg tg^gcgl gctggc"" Sacca 48 ° 
gagctggggg gaqcgtqcct cccatoanL ^ ggcccta ct gaaggccg tggacacctg 54 0 
cccca?ga?g ct^c^agg .^t g SEE?* ttgg * 9gaga Wccgctt 600 
ccacgaggcc ctgttcLK SSSS ££££ T?* 99 * 9 66 ° 

ccagttgctg gcccggtaca aaggcctgaa cctSccS? S?^* Ctgtgccctt 720 
ttacacctcg cccacctgga gtgcctt?g? gacaoacaa? trtl T ^gccccggat 780 
acaactggtc tatcagtcca ga^ggggg^ tJSSSS £?2££ 9 " Cggaagtc 840 
agccccctct gactacagat actaccccta ™?~~!! tattc ^ctg attacttcca 900 
cttcctcttc caggacaaga ggg'g^Sg gtc^ctaatc S^? 00 " -caccccag 960 
ctgctggaac tacggcttct cctaeteeS £."5 tacctcccca ccatccagagl020 
gtctggcggc tcagatcgca" ccaSccS llt 9 ^ 0 CCtgtcctg9 gcctcaccaalOSO 
gctc?tc?tg gcagacg?ca ccq^ttcoa gcc ctgatgc tctgcgaagglHO 

ggacaccLc agctcgaa"^ gaacctcc?" SKSE? QCtgCgattC c -^gccctl200 
gggctttccg caacgggtL atccg^ JSSeSS S?™™ 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 155: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 965 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
5 (C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 1 54 

cacacacctg cacatactca tgcatgcaca tgtacacacg cagtcacaca tgcactcacg 60 
cagttgcaca cacacgcatg ctcactccca cactgtgtgc actcaggtgg ctgtgttgga 120 
cagttgggcc cagggctccc ctgctgtcct gtggggccgg catctgctct ccttctttct 180 

15 ccccaggtac ttctactccc gaaggattga catcaccctg tcgtcagtca agtgcttcca 24 0 
caagctggcc tctgcctatg gggccaggca gctgcagggc tactgcgcaa gcctctttgc 300 
catcctcctc ccccaggacc cctcgttcca gatgcccctg gacctgtatg cctatgcagt 360 
ggccacaggg gacgccctgc tggagaagct ctgcctacag ttcctggcct ggaacttcga 420 
ggccttgacg caggccgagg cctggcccag tgtccccaca gacctgctcc aactgctgct 480 

20 gcccaggagc gacctggcgg tgcccagcga gctggcccta ctgaaggccg tggacacctg 54 0 
gagctggggg gagcgtgcct cccatgagga ggtggagggc ttggtggaga agatccgctt 600 
ccccatgatg ctccctgagg agctctttga gctgcagttc aacctgtccc tgtactggag 660 
ccacgaggcc ctgttccaga agaagactct gcaggccctg gaattccaca ctgtgccctt 720 
ccagttgctg gcccggtaca aaggcctgaa cctcaccgag gatacctaca agccccggat 780 

25 ttacacctcg cccacctgga gtgcctttgt gacagacagt tcctggagtg cacggaagtc 84 0 
acaactggtc tatcagtcca gacgggggcc tttggtcaaa tattcttctg attacttcca 900 
agccccctct gactacagat actaccccta ccagtccttc cagactccac aacaccccag 960 
cttcctcttc caggacaaga gggtgtcctg gtccctggtc tacctcccca ccatccagagl020 
ctgctggaac tacggcttct cctgctcctc ggacgagctc cctgtcctgg gcctcaccaal080 

30 gtctggcggc tcagatcgca ccattgccta cgaaaacaaa gccctgatgc tctgcgaaggll4 0 
gctcttcgtg gcagacgtca ccgatttcga gggctggaag gctgcgattc ccagtgccctl200 
ggacaccaac agctcgaaga gaacctcctc cttcccctgc cccggcagag cttttcaaacl260 
gggctttccg caacgggtca atccgcgcct ttctaacttg acaaacttct tcag 1314 

35 (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 155: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 965 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

45 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

50 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 



55 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 155 

taac g C a C a a ;cc 9 IttToTolTc SIS cLTT** « 
catgctcccg tgcccaaaac gcLagacct tcLS^ TaT'T acaac ^ c ttl20 
gactcccatc gtcttgcagt cggtcttcac 9 ° ggctccct 3 atctatgaaalSO 

tgacagtgaa ggcgaggaga g?gaggaaaa 9 " ca 9aaaatcg agaa ggagg a 2 40 

cgaatctcgg tccgt^aag ?qaagatcS 99aagagggC ^Wag gctccgaatc300 
gctgaagggc ggccggcgg? ggccgagccg 3aggagaagg ««gg.ccg360 

cgatgacagt gaggaggaac aagaggagg 9 2*^21 ISS - *** 9 tCgtgagtga ^° 
agccccgaca ttccagtctc gaccccaaac r^™*? 9 agtg 9 ca 9 c g aagaagactg480 
cttagcagta acgggtagc. gSagatgtag StcaaaS ^f^* tggcataggcSOO 
aaagaatctt ccatatttat acaacaLL ™ * H OTagtaaaac tgtataaaca600 
cctggcatca gtagcat^tg ttllT g lT t llTtltllll f gtttgtga "ggccctgt660 
cgaattgggg aacacacgat acctgfSS cJSteSS aagagagaga gagagaattc720 
gcagtttgga gtcactg?ag ttaagtgtgg atllTatr 9 f 9gCagta <*gttgcgcc780 
ctgtatttta ttggacaggt cagactScc aalatlf 9 gtcacc 9tcc actcctccta840 
tggatgtcaa acagtaaKa at?aaaSaa 2S22S Cgagggtatg tcagtgtcac900 
cgaga «aaccaa caacaaaacg caaaaaaaaa aaaccaaggg960 

965 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 156: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 

(A) LANGE: 3101 Basenpaare 

(B) TYP.Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

ests durch *»» - «»™, 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 156 

IToTolZl lllliztl SSSr* caacccgata ccatcggaca *° 

agctattgaa gctttaaaag 1111111111 lal, 9 l*™ Catagtgatt tagatgaaag 120 
taaagacagt gatctctc^c rtattS=« ^cggtgca ttggcagttc ttcaacagtt 180 
gacttacagg cagagagaaa JaSaaooac IT*? 9 * 0 tttttatgtg ^agtcatgaa 240 
tgaggcaaaa at?aagj«c tcttgaaSo f * gattctagta aaggaccaga 300 

acagaggaag tatggaggac ££222 J?25S'? f CaCttgatg tgaccactgg 360 
tggcactgag aftttgtgg ga^gatccc TaZTalltl ' C ? ggtcagc Wttctgt 420 
•ttatttg.g aaagctggac ^tata't^ga SSrt atlltllll" aaCttgttCC 480 

S 9 ; 2£S5 ~j ttjtSS ™S So 0 

tgccaacaat agg cttttt 9 tggg ^ %~ -~ Jjtatcjgt 660 



WO 99/55858 



326 



PCT/DE99/01258 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 155 

cctcccaaag gaactcccca atactagaac tcatcccaaa ccccttgcac ttcaacaaat 60 
5 taacgaaccc attccccaac ccacaatacc ccaccctcca acaacctaaa acaacgacttl20 
catgctcccg tgcccaaaac gcacagacct tcaacctgga cggctccctg atctatgaaal80 
gactcccatc gtcttgcagt cggtcttcac cagcgtgcgg cagaaaatcg agaaggagga240 
tgacagtgaa ggcgaggaga gtgaggagga ggaagagggc gaggaggaag gctccgaatc300 
cgaatctcgg tccgtcaaag tgaagatcaa gcttggccgg aaggagaagg cacaggaccg360 

10 gctgaagggc ggccggcggc ggccgagccg agggtcccga gccaagccgg tcgtgagtga420 
cgatgacagt gaggaggaac aagaggagga ccgctcagga agtggcagcg aagaagactg480 
agccccgaca ttccagtctc gaccccgagc ccctcgttcc agagctgaga tggcataggc54 0 
cttagcagta acgggtagca gcagatgtag tttcagactt ggagtaaaac tgtataaaca600 
aaagaatctt ccatatttat acagcagaga agctgtagga ctgtttgtga ctggccctgt660 

15 cctggcatca gtagcatctg taacagcatt aactgtctta aagagagaga gagagaattc720 
cgaattgggg aacacacgat acctgttttt cttttccgtt gctggcagta ctgttgcgcc780 
gcagtttgga gtcactgtag ttaagtgtgg atgcatgtgc gtcaccgtcc actcctccta84 0 
ctgtatttta ttggacaggt cagactcgcc gggggcccgg cgagggtatg tcagtgtcac900 
tggatgtcaa acagtaataa attaaaccaa caacaaaacg caaaaaaaaa aaaccaaggg960 

20 cgaga 965 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 156: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
25 (A) LANGE: 3101 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 (ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

35 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



40 



45 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 156 



ctcgcgccgg acacagggag cagcgagcac gcgtttcccg caacccgata ccatcggaca 60 
ggatttctcc gcctcagccc aacggggagg gctagttgca catagtgatt tagatgaaag 120 
agctattgaa gctttaaaag aattcaatga agacggtgca ttggcagttc ttcaacagtt 180 
taaagacagt gatctctctc atgttcagaa caaaagtgcc tttttatgtg gagtcatgaa 240 

50 gacttacagg cagagagaaa aacaagggac caaagtagca gattctagta aaggaccaga 300 
tgaggcaaaa attaaggcac tcttggaaag aacaggctac acacttgatg tgaccactgg 360 
acagaggaag tatggaggac cacctccaga ttccgtttat tcaggtcagc agccttctgt 4 20 
tggcactgag atatttgtgg gaaagatccc aagagatcta tttgaggatg aacttgttcc 4 80 
attatttgag aaagctggac ctatatggga tcttcgtcta atgatggatc cactcactgg 540 

55 tctcaataga ggttatgcgt ttgtcacttt ttgtacaaaa gaagcagctc aggaggctgt 600 
taaactgtat aataatcatg aaattcgttc tggaaaacat attggtgtct gcatctcagt 660 
tgccaacaat aggctttttg tgggctctat tcctaagagt aaaaccaagg aacagattct 720 
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tgaagaattt agcaaagtaa cagagggtct tacaoacatr afff( . =4 . 

tgacaagaaa aaaaacagag gcttttactt llttatllJ att ttatacc accaaccgga 780 
ccaggtaaaa gtgctgt?tj Scgcalort ttllltt t gaagatcaca "acagctgc 840 
aaaggcattt agLagtttg gSartoS HatT 9taacagaag agattttaga 900 
cattcatttt gatgagcgag a?ggtgc?gt S?! aagttaaaag attatgcgtt 960 
cttggaggga gaaaa?a?tg aaattjSS tg^aagcc? SIS?''" atggcaaa 9 al02 ° 
aagaaaagct cagaggcaag cagcaaaaaa ^caaaJata? altltlt^t aaa *?aaagal080 
tccacctcat atgccccctc caacaaa*™ ^* 9 ! gacgattact actattatggll40 
atatcctcca ga?tatt"g gaSgaaaa TtlttT^ ggaggtaga 9 9tggttatggl200 
taactatcgt ggtggatatg SSKl c£££££ tattatggtt atgattaccal260 
tagaggaagg g^gtaga? g^^aa^gg tgc^ctc^ llT^lllt Jf*'*™* 3 " 
tcctccccgc ggtagagccg gttattcaca gagaggagjt cc£«?£a ?* g WS ot *= 138 ° 
tcgaggtgcg agaggaggtq cccaacaara cctggatcag caagaggcgtl440 

ggccggtcc? gJeSgES aatgaagact gaStXS SS' 9 ??" aaggg 9 tc * al5 °° 
tgcagtggag taatggtaag gaaatcaagc llllfalT. aC , Cagaa * ctl56 ° 

tattctattg cagaagacct tcctataaaa * a tgtcggctg tataggagcal620 

aatacttgga ctttgZtatg .SSrtJK aSattSS Caaata ^9 acattgaactl680 
ctaaagctac tctattttca aaatgt^tc caaca^^t S^ 9 " agttattaaa ^40 
gtatcttaat aaagaataaa gttc?t?ta"a * Ctt ° ataac tcctagcatglSOO 

tttaaattaa ggatcccaac IgtggtrtS SJaSaS ^f* 9 !" tttcccc "tl860 
attttattgc agtggtatag aigHtgcca" cSatSSl? rS 9 "^ 9tgcatttaa 19 20 
caccaaggtt aatcatgatt gtctatatct tlttllf t cc ttaaattt tatttctgctl980 
cagatatgca gtttcaggtg SScatcac aact™,* 9 gatCaCtttt gaattgtgtt2040 
ttcttttcag aacctt??ta aa^ggg^g SSlSS? cZllZl^ Cagata ^ 21 °° 
ataccctgtc tgtactgtac ataaaaaa? 9 . ? cagtagcaga ggattgaact2160 

tgatatgagg g?aaga?ttt iTtTtToctl a^aS? TttTaTtT "f taaata222 ° 
gaggcttgta agacttcctc atoarw,!-^ acgcaacatt cttagttgcc tttagtttca2280 
gctgaaaaag cag^tgct ?c??caga?a HtSS^t ,\ gCttttgtc Stattttgtg2340 
caagatgtta cttttgtaag ScaaKc 2™ " ggat 9tat aatagtttag2400 

atactgcagt gtcccJtt. 9 ^a^cal actaaL^g StaK* CttgtaCtaa246 ° 
gacatttgga tattttgaag ttttttcata !t f!„ acaattgtac agcgaagcct2520 
tagcttttta ggtaaaagq? atattS^? Ill ?? attagtatat ggctgtagtt2580 
ca?gtgaatc Igc???ccat aSlT , ttCCtgct 9 a tcactgtaaa2640 

tcatttgtgc JtgtttS 2t"Slw l?j£t , aCttgta ^9 t ag agtacaa2700 
gaagcaLct cta?tgaacc accc^aaa^ gaca f ^ gtccagtggt2760 

taaagtaaaa agtgaaaatt atartS™? ^ " g ° caaqtcctaa gttgatagct2820 
ccttccccaa aggga^g cagSStc " tgtaaa * aaa tcccctcccc2880 

agagcttata cSLtSj gmSSS ITcctTtlt taggcaccac 5atgaag a tc294 0 
aagaaaatca gacatgtca? Sgt^oaaaS tattclt* CCagtaaat * caaatttaac3000 
tgcaaataaa attgt?ttat act^aa^ L^ala^ "^"ccSOJO 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 157: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK- 

(A) LANGE: 983 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

m ESSSEsssr ESTs durch »* 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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tgaagaattt agcaaagtaa cagagggtct tacagacgtc attttatacc accaaccgga 780 
tgacaagaaa aaaaacagag gcttttgctt tcttgaatat gaagatcaca aaacagctgc 840 
ccaggtaaaa gtgctgtttg tacgcaacct tgccaatact gtaacagaag agattttaga 900 
aaaggcattt agtcagtttg ggaaactgga acgagtgaag aagttaaaag attatgcgtt 960 
5 cattcatttt gatgagcgag atggtgctgt caaggctatg gaagaaatga atggcaaagal020 
cttggaggga gaaaatattg aaattgtttt tgccaagcca ccagatcaga aaaggaaaga!080 
aagaaaagct cagaggcaag cagcaaaaaa tcaaatgtat gacgattact actattatggll40 
tccacctcat atgccccctc caacaagagg tcgagggcgt ggaggtagag gtggttatggl200 
atatcctcca gattattatg gatatgaaga ttattatgat tattatggtt atgattaccal260 

10 taactatcgt ggtggatatg aagatccata ctatggttat gaagattttc aagttggagcl320 
tagaggaagg ggtggtagag gagcaagggg tgctgctcca tccagaggtc gtggggctgcl380 
tcctccccgc ggtagagccg gttattcaca gagaggaggt cctggatcag caagaggcgtl44 0 
tcgaggtgcg agaggaggtg cccaacaaca aagaggccgc gggcagggaa aaggggtcgalSOO 
ggccggtcct gacctgttac aatgaagact gacttgctat gtgggattac accagaagctl560 

15 tgcagtggag taatggtaag gaaatcaagc aaccttaaat atgtcggctg tataggagcal620 
tattctattg cagaagacct tcctatgaag atcatggaat caaatacggg acattgaactl680 
aatacttgga ctttgatatg aatttcttta acaattttct ctgcagtgca agttattaaal740 
ctaaagctac tctattttca aaatgtgttc caacagaaat ccttcataac tcctagcatgl800 
gtatcttaat aaagaataaa gttcttttaa aaatctgctc taagtagatt tttcccctttl860 

20 tttaaattaa ggatcccaac agtggtattt tgaaatattc tcttgaattt gtgcatttaal920 
attttattgc agtggtatag atgaatgcca ctgatggtat ccttaaattt tatttctgctl980 
caccaaggtt aatcatgatt gtctatatct tttttatagt gatcactttt gaattgtgtt204 0 
cagatatgca gtttcaggtg taatcatcag agctggttag tcaggcattc cagatagtgg2100 
ttcttttcag aaccttttta aaagggttgg ttaactacct cagtagcaga ggattgaact2160 

25 ataccctgtc tgtactgtac atagaaaatc tttgtagata aaagcaaggc ttgttaaata2220 
tgatatgagg gtaagatttt aatataccaa atgtaacatt cttagttgcc tttagtttca2280 
gaggcttgta agacttcctc atgaccatca taacaggcct tgcttttgtc gtattttgtg2340 
gctgaaaaag cagccttgct tcttcagata ttgtagttat ttggatgtat aatagtttag24 00 
caagatgtta cttttgtaag acatcagatg ttcaaaaaag tgcatccgaa cttgtactaa24 60 

30 atactgcagt gtccctttat aaaaagtcag actaaaactg acaattgtac agcgaagcct2520 
gacatttgga tattttgaag ttttttcata aatcatagaa attagtatat ggctgtagtt2580 
tagcttttta ggtaaaaggt atgtttcatt agtgcatttc ttcctgctga tcactgtaaa2640 
catgtgaatc agctttccat ttcttatgca ggtcatgata acttgtagag tagagtacaa27O0 
tcatttgtgc tatgttttta attttctaaa gcaccttgat gacagtgagt gtccagtggt2760 

35 gaagcatcct ctattgaacc accctcaaaa atttttttgc caagtcctaa gttgatagct2820 
taaagtaaaa agtgaaaatt atagtttcat taggacttgg tgtaaagaaa tcccctcccc2880 
ccttccccaa agggatactg cagttatatc acatacccaa taggcaccac gatgaagatc2940 
agagcttata cttaattaag gttttataca caccagttcc ccagtaaatg caaatttaac3000 
aagaaaatca gacatgtcat atgttcaaaa tgctcatggc aaacaatcat tttgcattcc3060 

40 tgcaaataaa attgttttat actgtaaaac aaaaaaaaaa a 3101 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 157: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
45 (A) LANGE: 983 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

50 (ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

55 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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5 



(vii) SONSTIGE HERKUNFP 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 157 

in 15^.»^ g S^ 9 i e 5r e c " cca " a9 gcttcaagag 60 

10 cggcgggggc ggacggg^gg cacS^cc S * 9Cta *» act -gcgggaaal20 

aggcccggga gccgggaggt gcgggcggcg TcaltTnt, 9CgaCgg 9 c 9 ggcggcgagclSO 
cgagatgccg agcaagalga agaagtSS coccclltr CgaCgcggc 9 agagaggccc240 
gatcatgcag acggacgaag aga??ggg^ SS2££ C CCgccggc 9 c ggatcaagaa300 
ccgggcgctc gagctcttcc tagag?? 9 ** Staaao!» 9 gCggtgcct 9 tcatcatctc360 
15 goggaacgga aagaccatga ccacatccS fl 9 gCCtgcca *g tgacccagtc420 

gtttgacttc ttgaaggacc tggtgacatc talUr™ 9 tgCatc 9 a 9 c tggagcagca480 
caaccacatg gatggggaca agggcgcccg caoaacco^ 3tgCaggggg acgggg aa ga540 
aagaacggtg ggatgggaac ga^gcaag g^agaagc EST" 9 C ^ c ^0 
caggaggatg aatctgagga cacaoa^? gacaagaagc tgtccgggac agactcggag660 
20 ccccaggcca gccaccc^ tgcoSctS TatT^ 3ggagacatc acaacccc C ?720 
gcctctactc tgcctttgcc cccag^gccc "Sccct ^ CaCCCtt cctgeccttc780 
gaagaagatt acgactccta gcgc^cta "gcacctga tgaagaggac840 

tttagttgct ctggggggag a^tg?^ S^f! "f*ttggt900 

aataaaaggg aaaaaaaaaa aaa gagctgttc ttaaatttat taaaaaaaaa960 

25 983 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 158: 

(A) LANGE: 293 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 

(XI) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 158: 

« "SSs sjSSS = Troa SF — = » 

53SSS ESSE ESSE EF = - -~»» 
kp_ MM S £SSS SS ~ v -° 

50 J 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 159: 

(A) LANGE: 131 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

55 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



5 



10 



15 



20 



328 

WO 99/55858 

PCT/DE99/01258 

(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFP 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 157 

C SS~^ so 

cggcgggggc ggacgggcgg cac^aggacc a LS * gCtaggact ccgcgggaaal20 
aggcccggga gccggglgg? gcgggc^gcg qcSaoacc WcggcgagclSO 
cgagatgccg agcaagaaga agaagtS cacttllttt Cgacgcggc 9 agagaggccc240 
gatcatgcag acggacgaag aaltiatalt ^ gCggttc cc gccggcgc ggatcaagaa300 
ccgggcgctc gagc^cc Sg^SE? l??^' 3 tCatcat <*<=360 

gcggaacgga aagaccatga ccacaSa SaaaS gCCtgccagg tgacccagtc420 
gtttgacttc ttgaaggacc tggtggcatc trttS tgCatcgagc tggagcagca480 
caaccacatg gatggggaca agggcgcScg c££c2™ f gC3ggggg ^ggggaaga540 
aagaacggtg ggatgggaac gaaLgcaag £SE2£ 1111111^ CggcggcCgg600 
caggaggatg aatctgagga cacagatact clttaltt^ tgtccgg 9 ac agactcggag660 
ccccaggcca gccacccctc tgccScS lltllf. 9 9 aggagacatc acaaccccca720 
gcctctactc tgcctttgcc cSl!- ca 9 a 5 ccc <=c cgacaccctt cctgcccttc780 
gaagaagatt ajgactc^ta gcgc^ttct' ccc'cccf^ C3gCaCCtga tgaagagg ac84 0 
tttagttgct ctggggggag g^aagl? T g SSttm " ta *«ggt900 
aataaaaggg aaaaaaaaaa aaa y<-cgccc ttaaatttat taaaaaaaaa960 

25 983 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 158: 



(A) LANGE: 293 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 158: 



ScISs SSS5S SSS5S RTLVIDTFQfl s ™ MGs *° 

ssss smsss = i ™ SSSS 3K2EES 

KPGPNLGRRF YMCARPRGPP SS5S SSSSSS SSSSS E" £ 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 159: 

(A) LANGE: 131 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 159: 

ETLREKQEAA QGRGAGLRSC AGVTMPDVPR PPLVQLGLLQ RKNCTGRRGQ WEDPGAWHTC 60 
RSGGPSWVLA SSQYASHMAP CGPHRGVCAR APPAQTSRMR SVTPSHLWLL KSWPAPSPLW120 
15 PLPSLLESSG S 131 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 160: 

(A) LANGE: 94 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 160: 

35 KRRPKLGPGF FTVRITHGSL WPPQRGVRKG PASTDFQNEV RNSFSSLASE VLACPFTTLA60 
TAFSSGVFGV MRALISGRLG SSMSGEAWGQ LGEG 94 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 161: 

40 (A) LANGE: 136 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



so (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 1 59: 

ETLREKQEAA QGRGAGLRSC AGVTMPDVPR PPT vm run di™™ 

RSGGPSWVLA SSQYASHMAP CGPHRGVCAR app^c^S RKNCT GRRGQ WEDPGAWHTC 60 
PLPSLLESSG S CGPHRGVCAR APPAQTSRMR SVTPSHLWLL KS WPAPS PLW1 2 0 

131 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 160: 



(A) LANGE: 94 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 160: 

=111 ™ S T S SSMSGEAWGQ 2?™" ™™>™ VLACPFTTLA60 

94 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 161: 

(A) LANGE: 136 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 161: 

LHQLAAQRLY LRPVRVGAWA LSLPGERRAE ISNQWSALVT WIPEGREGST VSSAAnrrw 

SSRLKG TPTR ° PTPMSMS ™~ S=™IS 

136 

(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO: 162: 



(A) LANGE: 281 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 162: 

PGSQKVAKAV PFPQRRTAAV RMSFPPHLNR PPMGIPALPP GIPPPQFPGF PPPVPPGTPM 60 
ST™, 1 ! 4 ^ APTVLVPTVS MVGKHLGARK DHPGLKAKEN DENCGPTTTV F^NISeSLS 
DMLIRQLLAK CGLVLSWKRV QGASGKLQAF GFCEYKEPES TLRALRLLHD WIGeSSv^S 
KVDAKTKAQL DEWKAKKKAS NGNARPETVT NDDEEALDEE TKRRDQMIKG SeSSSSJS 
SELNAPSQES DSHPQEEEEG KEGGHFPQIS SGPTDPLSTH H AIEV ^EYS24 0 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 163: 



(A) LANGE: 103 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 163: 

CSLVQESLGS LEVQVEEILE TAGVGSLVGV LGFPWEGDSN EVEKTFLLQQ SAAEETVLPS fifl 
RPSGIQVTSA LHWFEISARR SPGRLSAQAP TRTGRKYSRC AAS SAAEETVLPS^ 60 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 164: 
(A) LANGE: 127 Aminosauren 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 161: 

EE 1= ~ SS5K EKE SSSSJ 

136 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 162: 



(A) LANGE: 281 Aminosauren 
10 (B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 162: 

25 SKEE L r = SSS-s sssSS » 

DMLIRQLLAK CGLVLSWKRV QGASGKLQAF GFCEYKEPES T Tr at l^ll fVGNISEKAS120 

jo ssss ssssi ssk =i ™ =i 

30 281 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 163: 

(A) LANGE:103 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 163: 

CSLVQESLGS LEVQVEEILE TAGVGSLVGV LGFPWEGDSN EVEKTFLLQQ SAAEETVLPS fin 
RPSGIQVTSA LHWFEISARR SPGRLSAQAP TRTGRKYSRC AAS SAAEETVLPS^SO 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 164: 
(A) LANGE: 127 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



io (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 1: 

15 

NISLLDHPGL QSCLYFLFWI LFTNRERYIS AWKWPDVWKL DIWHFGLHSH GYYSHNKDGS 60 
GNSFLDLDQP SRYLGIYYIL FCIFLVLWRD SLAIFGLPEY VFCVYSAPVK WFCLVCHNPH120 
GCYMSIS 127 

20 

(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO: 165: 

(A) LANGE: 382 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

25 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

30 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 165: 

HEVLCCRMAP LQKAKVIRLI KISPEKPITL AVGDGANDVS MIQEAHVGIG IMGKEGRQAA 60 
40 RNSDYAIARF KFLSKLLFVH GHFYYIRIAT LVQYFFYKNV CFITPQFLYQ FYCLFSQQTL120 
YDSVYLTLYN ICFTSLPILI YSLLEQHVDP HVLQNKPTLY RDISKNRLLS IKTFLYWTIL180 
GFSHAFIFFF GSYLLIGKDT SLLGNGQMFG NWTFGTLVFT VMVITVTIKM ALETHFWTWI240 
NHLVTWGSII FYFVFSLFYG GILWPFLGSQ NMYFVFIQLL SSGSAWFAII LMVVTCLFLD300 
IIKKVFDRHL HPTSTEKAQM YSNTVALSDE FIALQPLSRA RNQLSKLSLL KQMQVSSAWT360 
45 PCAVSRKEKQ RVHLLEECWN EL 382 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 166: 

(A) LANGE: 85 Aminosauren 
50 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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20 



25 



30 



35 



40 



(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGlTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 1 : 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 165: 

(A) LANGE: 382 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 165: 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 166: 

(A) LANGE: 85 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 




DIWHFGLHSH GYYSHNKDGS 60 
VFCVYSAPVK WFCLVCH N PH 1 2 0 

127 




MIQEAHVGIG IMGKEGRQAA 60 
CFITPQFLYQ FYCLFSQQTL120 
RDISKNRLLS IKTFLYWTIL180 
VMVITVTIKM ALETH FWTWI2 4 0 
SSGSAWFAII LMWTCLFLD300 
RNQLSKLSLL KQMQVSSAWT360 



382 



} 
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(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 166: 

CIS™ iSSSS SET" YNRSPGNEMV HLYCDCNNHD60 

85 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 167: 

(A) LANGE: 496 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 167: 

s™qS WNvSS JSSSSS 8 MEDKTEKWSS ° PEGP ^KA 60 

IDTALCKESP GLWGASlSS SS S2?2I5£ f EDDVFIPT VREVQCPEAN120 
HSIVTPEFVD LSVPRTFSTQ iJresStS SSSSSf 1SKVRVHI QG AQVESQEVTI180 
QHSRTQEGTE EAPIQATPGV S i nJn 11*1111°™ LLKVK1 ™™ TQARVYTTMT240 

adscsSeepa eiSppdds Sea??™ SVNVLGQQTL tfevpsghqlsoo 

ETGVDSKNDV QRSAPIQTQP EARPeS SJJ™ S KKSGLLW ^ PNIGFSSSVD360 
ELEEQKLQEE TITFFDARES FSPEEKEEGF f?r^r^f F PKLGFSSSP * KKSKSTEDGA4 20 
KADDESKGSG LGPNEG FSPEE KEEGE LIGPVGTGLD SRVMVTSAAR TELILPEQDR4 80 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 168: 

(A) LANGE: 125 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



4 96 



(vi) HERKUNFT: 
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(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 166: 

SsSv sSS Cl'Sf YKIK YNRSPGNEMV ° PSPKMS ^ HLYCDCNNHD60 

85 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 167: 

(A) LANGE: 496 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 167: 

ss T E SS !SSS£ ESSE! MEDKTEKWSS QPEG ™ *° 

IDTALCKESP GLWGASILKA gSpgeOPV m SfS LT SSEDDVFIp T VRE VQC PEAN 1 2 0 
HSIVTPEFVD LSVPR?SS IVRESEIPTS £££££ AQVES ° EV "^0 
QHSRTQEGTE EAPIOATPGV n^T^nrn^ PSYGFS LLKVKIPEPH TQARVYTTMT2 4 0 

adscsLpa e^lefppdds qeattplade S k ZT s S pnt VPSGHQL30 ° 

ETGVDSKNDV QRSAPIQTQP EARPEAFT Z»S KKSGLLWFWL PNIGFSSSVD360 
ELEEQKLQEE TITFFDARES FSPEEKFFrR SS^f** PKLGFSS SPT KKS KS TE DGA4 2 0 
KADDESKGSG LGPNEG FS PEEKEEGE LIGPVGTGLD SRVMVTSAAR TELILPEQDR480 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 168: 

(A) LANGE: 125 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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5 



(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 168: 

SLPASMYWDS KHSHLKFLLA TSLQTAVQMR SQQKFLSFPL MIAKRQPHHW QMKAGLQKTN 60 
QKVKNLVCSG FGFQTLGFPL LLMRQVLIPK MTSRDLLPFK HSLRHDQRQN CLKNRRRQAG 120 
SDFPN 125 

10 (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 169: 

(A) LANGE: 130 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

15 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

20 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 169: 

MGADLWTSFL ESTPVSSTEE ENPMFGSQNQ SRPDFLLSGL SFGALPSSAS GVVASWLSSG 60 
GNSRISAGSS SEQLSASWWP EGTSNVSVCC PSTLTLEEII SNGSPVSGWR SPEMESTPGV120 
30 ACMGASSVPS 130 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 170: 

(A) LANGE: 123 Aminosauren 
35 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

40 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
45 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 170: 

50 VVYRGVKCFI DKKKKTALEP TYSSSSSSSS SSSSSSSSSS SSSSSSSSSS SSFFFLLFSA 60 

LTTPFFAASG FPLARYAAIS FSYFSFTSQP SFHKAACHLQ QCYSTSLPVS SQHHQWTGQD120 

VLL 123 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 171: 



5 



333 

WO 99/55858 PCT/DE99/01258 



(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 168: 

SLPASMYWDS KHSHLKFLLA TSLQTAVQMR SQQKFLSFPL MIAKRQPHHW QMKAGLQKTN 60 
QKVKNLVCSG FGFQTLGFPL LLMRQVLIPK MTSRDLLPFK HSLRHDQRQN CLKNRRRQAG120 
SDFPN 125 



10 (2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 169: 



(A) LANGE: 130 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

15 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 1 69: 

MGADLWTSFL ESTPVSSTEE ENPMFGSQNQ SRPDFLLSGL SFGALPSSAS GVVASWLSSG 60 
GNSRISAGSS SEQLSASWWP EGTSNVSVCC PSTLTLEEII SNGSPVSGWR S PEMESTPGV1 2 0 
30 ACMGASSVPS 130 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 170: 

(A) LANGE: 123 Aminosauren 
35 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

40 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
45 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 1 70: 

50 VVYRGVKCFI DKKKKTALEP TYSSSSSSSS SSSSSSSSSS SSSSSSSSSS SSFFFLLFSA 60 

LTTPFFAASG FPLARYAAIS FSYFSFTSQP SFHKAACHLQ QCYSTSLPVS SQHHQWTGQD120 

VLL 123 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 71 : 
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(A) LANGE: 157 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 171: 

SSS S5ESK rtcfkfpcof SSf SS" QRQLKMKKIK PKKKTKRKKK 60 

TIQKKTLYSL SSSSSS ?E£ES£ 11™?^ VM ™TG LSKDTFGSVL120 



TIQKKTLYSL KTNLTQPYIS IFFFKRSELC TGGLNAL 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 172: 

(A) LANGE:152 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



157 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 172: 

kSS JSSSEJ 5SSSK 1SZSSS Sf KKCSER WKTMSAKEKG 60 

GLSIGDVAKK LGEMWNOTAA S5KK J?™*™ PSA ^LFCSE YRPKIKGEHP120 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 173: 



(A) LANGE: 281 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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334 



PCT/DE99/01258 



10 



15 



20 



30 



(A) LANGE: 157 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 171: 

KKLYLLRSIQ NVNKTAAIFF LQLOSGIOLT PnoT 5CW , u 

KKQKTKLPSP YITNLCCAPT R^KFPcS S?^^ PKKKTK ™ ™ 

TIQKKTLYSL KTNLTQPYIS IFFFKRSELC VAIENTTRTG LSKDTFGSVL120 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 172: 



(A) LANGE: 152 Aminosauren 
25 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
35 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 172: 

LNMGKGDPKK PRGKMSSYAF FVOTCREFHK ififUDmcmn 

KFEDMAKADK ARYEREMKTY IPkSSSJ S5S?Sn SEFSKKCSER WKTMSAKEKG 60 
GLSIGDVAKK LGEMWNNTAA DDKQPYEWCA ™ PNAPKRP PSAFFLFCSE YRPKIKGEHP120 

152 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 173: 



40 



45 



50 



(A) LANGE: 281 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

' MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 173: 

SGSAGPGPRG PRATESGKRM DCPALPPGWK KEEVIRKSGL SAGKSDVYYF SPSGKKFRSK 60 
10 PQLARYLGNT VDLSSFDFRT GKMMPSKLQK NKQRLRNDPL NQNKGKPDLN TTLPIRQTAS120 
IFKQPVTKVT NHPSNKVKSD PQRMNEQPRQ LFWEKRLQGL SASDVTEQII KTMELPKGLQ180 
GVGPGSNDET LLSAVASALH TSSAPITGQV SAAVEKNPAV WLNTSQPLCK AFIVTDEDIR240 
KQEERVQQVR KKLEEALMAD ILSRAADTEE MDIEMDSGDE A 261 

15 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 174: 

(A) LANGE:102 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

20 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) H YPOTH ETISCH : ja 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 174: 

IIDIYIKNTS KKALVSAIKK LYVLGYIFFL TGKSQWKHFC SISRNFLLGK VGRKLPDHIL 60 
RLHLHCPFQY PSLLYQQLAT RCLPSVLLPI SCVLAVLALP VS 102 

35 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 175: 

(A) LANGE: 147 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
45 (iii) HYPOTH ETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

50 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 175: 

IYTSKIHLKR HWLVLLKSSM CSGTFFFLQA KASGNIFVQF LGIFSWGKSV ESYLIIFLGF 60 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 173: 

SGSAGPGPRG PRATESGKRM DCPALPPGWK KEEVIRKSGL SAGKSDVYYF SPSGKKFRSK 60 
10 PQLARYLGNT VDLSSFDFRT GKMMPSKLQK NKQRLRNDPL NQNKGKPDLN TTLPIRQTAS120 
I FKQPVTKVT NHPSNKVKSD PQRMNEQPRQ LFWEKRLQGL SASDVTEQII KTMELPKGLQ 180 
GVGPGSNDET LLSAVASALH TSSAPITGQV SAAVEKNPAV WLNTSQPLCK AFIVTDEDIR240 
KQEERVQQVR KKLEEALMAD ILSRAADTEE MDIEMDSGDE A 281 

15 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 174: 

(A) LANGE: 102 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

20 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 174: 

IIDIYIKNTS KKALVSAIKK LYVLGYIFFL TGKSQWKHFC SISRNFLLGK VGRKLPDHIL 60 
RLHLHCPFQY PSLLYQQLAT RCLPSVLLPI SCVLAVLALP VS 102 

35 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 175: 

(A) LANGE: 147 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
45 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

50 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 175: 

IYTSKIHLKR HWLVLLKSSM CSGTFFFLQA KASGNIFVQF LGIFSWGKSV ESYLIIFLGF 60 



WO 99/55858 336 

PCT/DE99/01258 

E2ES; ESSES SS5™ m ' SLFLFP om ™~ *««»»■». 



147 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 176: 

(A) LANGE: 85 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: elnzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 176: 

SS! SS S HPC ™ GRLAPPQSPP ™ SflC p«*8pq«»«o 

85 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 177: 

(A) LANGE: 128 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 177: 

KKK 5KSK VSSSS SSSK 3=2 = 12 6 S 

128 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 178: 



(A) LANGE: 106 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



WO 99/55858 336 



15 



20 



40 



45 
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sSSS £S™ YLLYSLFLFP DVFICDNKSF «*CVK»»0 

5 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 176: 

(A) LANGE: 85 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
10 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 176: 



SSSSEl 5SSS2 S HPCTH GRLAPPQSPP HSQQPFHSHc - RSPQ p SLR6 o 

25 85 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 177: 

(A) LANGE: 128 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 177: 

SSS S5g£j; S: £T PRALP TASSLSTVTA 60 

DRGIGQDP ATPHYPPRTD GTAGAEQPHV EPERVPGARG QDAGGRMTAC PCLTSWGTTL120 

128 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 178: 

50 (A) LANGE: 106 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



WO 99/5S8S8 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 178: 

MPFGGQGPLG APPPFPTWPG CPQPPPLHAW QAGTPPEPSP QPAAFPQSLP FPQSPAFPTA 60 
SPAPPQSPGL QPLIIHHAQM VQLGLNNHMW NQRGSQAPED KTQEAE 106 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 179: 

(A) LANGE: 77 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 179: 

GNPELPWRKF QCQHSCSLWP SPTLWPEIPQ SNLEPKRTQR TLDPNCPRPS PEVGVTNSSG60 
LRHMKKLYIN PRQATNP 77 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 180: 

(A) LANGE: 64 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 
(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 178: 

= SSSSS SSZ SSS5SS KS° S " "»■»"»« 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 179: 

(A) LANGE: 77 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 179: 

SSS SSf ^ SmWPEIPQ SNL£ ™ -—CPKPS PBVGVTNSSG60 

77 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 180: 

(A) LANGE: 64 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



338 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 180: 

PPTHTRQVGE EIQSCHGENS SVSILAPCGP LLHSGQRYHS QTWSQKGHKG LSTQTAPDPL60 
QRLG 64 

5 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 181: 

(A) LANGE: 206 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

10 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

15 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 181: 

RLSCAGTLSG SGPHPSRRLT QGRWVRKSRV AMEKI PVSAF LLLVALSYTL ARDTTVKPGA 60 
25 KKDTKDSRPK LPQTLSRGWG DQLIWTQTYE EALYKSKTSN KPLMIIHHLD ECPHSQALKK120 
VFAENKEIQK LAEQFVLLNL VYETTDKHLS PDGQYVPRIM FVDPSLTVRA DITGRYSNRL180 
YAYEPADTAL LLDNMKKALK LLKTEL 206 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 182: 

30 

(A) LANGE: 206 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 182: 

RVFQEEELVR RQRNGASGPR PGLRRLRGGR RAVRRKERLL HRQLPAVHKR GARVKLSSPE 60 
RDVERDVFLY RAYLAQRKFG WLDEIKPSS APELQAVRMF ADYLAHESRR DSIVAELDRE120 
MSRSVDVTNT TFLLMAASIY LHDQNPDAAL RALHQGDSLE CTAMTVQILL KLDRLDLARK180 
50 ELKRMQDLDE DATLTQLKVL VSLQRV 206 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 183: 



338 

WO 99/55858 PCT/DE99/01258 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 180: 

PPTHTRQVGE EIQSCHGENS SVSILAPCGP LLHSGQRYHS QTWSQKGHKG LSTQTAPDPL60 
QRLG 64 

5 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 181: 

(A) LANGE: 206 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

10 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

15 (Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 181: 

RLSCAGTLSG SGPHPSRRLT QGRWVRKSRV AMEKIPVSAF LLLVALSYTL ARDTTVKPGA 60 
25 KKDTKDSRPK LPQTLSRGWG DQLIWTQTYE EALYKSKTSN KPLMIIHHLD ECPHSQALKK120 
VFAENKEIQK LAEQFVLLNL VYETTDKHLS PDGQYVPRIM FVDPSLTVRA DI TGRYSNRL 180 
YAYEPADTAL LLDNMKKALK LLKTEL 206 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 182: 

30 

(A) LANGE: 206 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 182: 

RVFQEEELVR RQRNGASGPR PGLRRLRGGR RAVRRKERLL HRQLPAVHKR GARVKLSSPE 60 
RDVERDVFLY RAYLAQRKFG WLDEIKPSS APELQAVRMF ADYLAHESRR DS I VAELDRE 120 
MSRSVDVTNT TFLLMAASIY LHDQNPDAAL RALHQGDSLE CTAMTVQILL KLDRLDLARK1 8 0 
50 ELKRMQDLDE DATLTQLKVL VSLQRV 206 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 183: 
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(A) LANGE: 1 1 1 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



15 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 1 83: 

LPRPRESEGQ HRGRAGPRDE QERGRDQHHL PAHGRLHLSP RPEPGCRPAC AAPGGQPGVH 60 
SHDSADPAEA GPPGPRPEGA EENAGPGRGC HPHPAQGLGK LATGVKAQGS F 111 

20 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 184: 

(A) LANGE: 165 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 184: 

GTILPIPEIR RILELLHPLQ AYQDLELGEG GILVQVLHSL QLLPGEVQAV QLQQDLHCHG 60 
CALQAVPLVQ RTQGGIRVLV VEIDGGGHEQ EGGVGHVHAP AHLSVQLGHD AVP PTLVGEV 120 
40 VSKHAHGLEL RGRGGLDLIQ DHTELPLRQV RSIQEDVPLH VSLWA 165 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 185: 

45 (A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

50 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



10 



30 



35 
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(A) l_ANGE:111 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



15 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 183: 

LPRPRESEGQ HRGRAGPRDE QERGRDQHHL PAHGRLHLSP RPEPGCRPAC AAPGGQPGVH 60 
SHDSADPAEA GPPGPRPEGA EENAGPGRGC HPHPAQGLGK LATGVKAQGS F 111 

20 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 184: 

(A) LANGE: 165 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 184: 



GTILPIPEIR RILELLHPLQ AYQDLELGEG GILVQVLHSL QLLPGEVQAV QLQQDLHCHG 60 
CALQAVPLVQ RTQGGIRVLV VEIDGGGHEQ EGGVGHVHAP AHLSVQLGHD AVPPTLVGEV120 
40 VSKHAHGLEL RGRGGLDLIQ DHTELPLRQV RSIQEDVPLH VSLWA 165 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 185: 

45 (A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

50 (ii) MOLEKGLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 185: 

SSNRVTWKLL LIGLDYIR ^ MENSKTRLLL60 

75 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 186: 

(A) LANGE: 340 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 186: 

=S S2S2S SSSSS SS ™SS PC s ". 60 

NPIKQYVKDG KLRYVANIFP YKGYIWNYGT LPOTOFnS f KMEIATKEPM120 
SKILSCGEVI HVKILGILAL IDEGETDWK^ S ? KDKSTNCFGD NDPIDVCEIG180 
LNWFRLYKVP DGKPENQFAF NGEFkSS S ™ ^ SKFH ^^VK KFKPGYLEAT24 0 
ISDSPFRCTQ EEARSLVESV SS £££££ ^INCTNVQSOO 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 187: 



(A) LANGE: 131 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 187: 

LSILYILFNG IHWLLGGNLH FSICPPRYFY NHIKQILIFI ISCFLHRNAI FLFRVHLQRN 60 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 185: 

LLSMRMILKP QSFMILMMLR SSNRVTWKLL LIGLDYIRYQ MENQKTSLLL MENSKTRLLL60 
LKLLNPLINV GKHCL 75 

10 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 186: 

(A) LANGE: 340 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



25 



35 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 186: 



RTVIDAMSAL LRLLRTGAPA AACLRLGTSA GTGSRRAMAL YHTEERGQPC SQNYRLFFKN 60 
30 VTGHYISPFH DIPLKVNSKE ENGI PMKKAR NDEYENLFNM IVEIPRWTNA KMEIATKEPM120 
NPIKQYVKDG KLRYVANIFP YKGYIWNYGT LPQTWEDPHE KDKSTNCFGD NDPIDVCEIG180 
SKILSCGEVI HVKILGILAL IDEGETDWKL IAINANDPEA SKFHDIDDVK KFKPGYLEAT 240 
LNWFRLYKVP DGKPENQFAF NGEFKNKAFA LEVIKSTHQC WKALLMKKCN GGA I NCTNVQ 300 
ISDSPFRCTQ EEARSLVESV SSSPNKESNE EEQVWHFLGK 340 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 187: 



(A) LANGE: 131 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

45 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

so : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 187: 

LSILYILFNG IHWLLGGNLH FSICPPRYFY NHIKQILIFI ISCFLHRNAI FLFRVHLQRN 60 
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10 



15 



™ Blmi VQGHSTARPG PCT^A* SSWGTKAOQP^O 

13: 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 188: 

(A) LANGE: 436 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 188: 

SSSK SEES SEE S22£ SSSSS SET 60 

25 DVENQSGKDT J" " S^"" 

WHEQILVPAL PQSALPGCSL IHID^SSS ^1^™? DVRTIAEV *G AGVKAWRRAQ2 4 0 

GLPPGAPPLV VPSAPPQEEA S SS5S55 SHsJSp^ ;ff SPRPG "00 

PCPQDGSPAS HPLHPPLCIS TGATVPYFAF «?ro™« SHSQRQPLLA TLSSVPGAPE360 

YEQSCGGVEP SLTPES TGATVPYFAE G SGGPVPTTS TLILPPEYSS WGYPYEAPPS420 

30 436 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 189: 

(A) LANGE: 127 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

35 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
40 (iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 189: 

EES sss ass sss sss ssssss 

127 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 190: 



10 



15 
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IMKGGNWTS YILKEEAVIL RAGLAALLSV VQGHSTARPG PCTGPQPQAR SGWGTRAQQP120 
QQRAHGVNDG P 131 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 188: 

(A) LANGE: 436 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



20 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 188: 



GRGMGRVQLF EISLSHGRVV YSPGEPLAGT VRVRLGAPLP FRAIRVTCIG SCGVSNKAND 60 
TAWVVEEGYF NSSLSLADKG SLPAGEHSFP FQFLLPATAP TSFEGPFGKI VHQVRAAIHT120 
PRFSKDHKCS LVFYILSPLN LNSIPDIEQP NVASATKKFS YKLVKTGSW LTASTDLRGY180 
25 WGQALQLHA DVENQSGKDT SPWASLLQK VSYKAKRWIH DVRTIAEVEG AGVKAWRRAQ2 4 0 
WHEQILVPAL PQSALPGCSL IHIDYYLQVS LKAPEATVTL PVFIGNIAVN HAPVSPRPGL300 
GLPPGAPPLV VPSAPPQEEA EAEAAAGGPH FLDPVFLSTK SHSQRQPLLA TLSSVPGAPE360 
PCPQDGSPAS HPLHPPLCIS TGATVPYFAE GSGGPVPTTS TLILPPEYSS WGYPYEAPPS420 
YEQSCGGVEP SLTPES 436 

30 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 189: 



(A) LANGE: 127 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

35 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

40 (Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 189: 

SVLFTGWSP GPSSLPPPPQ PQGEEGGCRG AGRGWAGPEW ARLGQERRHE ALGAPVPGQR 60 
50 PGLPGEGSTG SALRGQAGFH AAAALLIRRW GLIGVAPRTV LWRKNQGAGS GHWPPGALCK120 
VGDSGTC 127 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 190: 



10 
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(A) LANGE: 213 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 (xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 190: 

SEEK? S= SSSSSS SSSS SS LNV WDAVQVQGAQ 60 
20 SEEK SEEK 2SS2S S™ =s 

213 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 191: 

(A) LANGE: 635 Aminosauren 
25 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



30 



40 



45 



50 



> MOLEKClLTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
35 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 191: 

£S SSSS S2E3E S5 S D YVPYV PLRQRRQLLL 60 

KQLKEEEKIL ESVAEGRALM SVKEMAKGIT JmSSS £ DQHQHLKEK AEARKESAKEX20 
HILVEGDGIP PPIKSFKEMK FpSSk WRWLSMSE ERHERVRKKY1 8 0 

GSGKTLVFTL PVIMFCMQE KR^FSKREG gWIWILS GRDMIGIAFT24 0 

SSPLLRCALC IGGMSVKEQM ETIRHgSm wSSf™ ELARQTHGIL EYYCRLLQED300 
RMIDMGFEGD IRTIFSYFKG SISSSv LQKKMVSLDI CRYLALDEAD360 

VIQEVEYVKE EAKMVYLLEC SSpPpKJ SALVKP ™ VGRAGAASLD4 2 0 

QEERTKAIEA FREGKKDW 25££ GV EAVAIHGGKD <*° 

NTGIATTFIN KACDESVLMD LKALLLEAKO SwSJSr I ™ EIENYV HR1 GRTGRSG540 
LGHRITDCPK LEAMQTKQVS SSSSS SmDF Q CGDESMLDIG ^RGCAFCGGSOO 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 192 
(A) LANGE: 147 Aminosauren 
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(A) LANGE:213 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



15 (xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 190: 

= SSSSS SS TLKGRGCSGR ZS?*™ " 
RQGTVEVTLL HYPRCVISLV GDPAGTYAGH ^ SSGQAPLVCQ120 

20 AQADLEELHS PHAAASPASR AATPPpSre S Q AH ^GPSQR LPGAVDDAAV180 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 191: 

(A) LANGE: 635 Aminosauren 
25 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



30 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
5 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



i 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 191: 

SS 22K SEE plgpqsnvsl SET™ PWLL 60 

KQLKEEEKIL ESVAEGRALM SVKEMAKGIT SSSSS ^ DQHQHLKEK AEARKESAKE120 
HILVEGDGIP PPIKSFKEMK FpSSS StSot ^ RYVLSMSE ERHERVRKKY180 
GSGKTLVFTL PVIMFCLEQE SsSeG IygIiicIII ^ G1PT1LS GRDMIGIAFT240 
SSPLLRCALC IGGMSVKEOM ETIRHrVHMM vl^ll? S * ELAR Q™GIL EYYCRLLQED300 
RMIDMGFEGD imFSYFKG QRotSS 25S2S5 LQKKMVSLDI CRYLALDEAD360 
VIQEVEYVKE EAKMVYLLEC SSpPPvS S f S ™™ V ?™ VGRAGAASLD4 20 
QEERTKAIEA FREGKKDVLV KS SSSSS * HEYL1LKGV EAVAIHGGKD480 
NTGIATTFIN KACDESVLMD LKAlSa™ ^S^ 1 ^ DMPEEI ENYV HRIGRTGRSG540 
LGHRITDCPK 5SSSS SS SJS^ CGDESMLDIG GERGCAFCGG600 

f> "3 R 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 1 92 
(A) LANGE: 147 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 192: 

KPSRRCRPCC RCCIAGMSPC WTLEESAAVP SAGAWVIGSL TAPNSRTPPP cpca-to,™ 
TWPTAPWTSE PTVFPSLQEA SVPKTATSLH IOOPProMnu ™? RP SRSATSV ART 60 
SELLFLFPFT PAAIKAQTSS PKKkS IQQPPGQNQH FSSAGLEWAR LVLAACSLCS 120 

147 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 93 

(A) LANGE:150 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 193: 

DILLALPECL DGLSPFLLVF APMDGYGLNP LEQQVLVDGV HVCLLLCKDF vbp^t,™, 
EQVHHLGLLL HIFYLLDDIQ AGSPSAPHID GHRLYKCTT Ln™ YRRGCLLQAL 60 
EVGEDGTDVT LEAHVDHAVS LVQGQVATDV KVLNLLRHGG TEEQGLSLAL120 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 194 

(A) LANGE: 310 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKQLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



WO 99/55858 



343 



PCT/DE99/01258 



(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 192: 

KPSRRCRPCC RCCIAGMSPC WTLEESAAVP SAGAWVIGSL TAPNSRLCRP SRSATSVART 60 
TWPTAPWTSE PTVFPSLQEA SVPKTATSLH IQQPPGQNQH FSSAGLEWAR SSSSSlS 
SELLFLFPFT PAAIKAQTSS PKKKKKK ^vi^acs>LCS120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 1 93 

(A) LANGE: 150 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 193: 

DILLALPECL DGLSPFLLVF APMDGYGLNP LEQQVLVDGV HVCLLLCKDE YRRGCLLOAL 60 
SSSSSS SS GHRLYKGTLS KVLN1XRKGG «SSJSJjS 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 194 



(A) LANGE:310 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 194: 

EAPAAARTQS PAAAAQRGDN VYWTEVLQT QKEVEVTRTH KREGSGRFSL PGATCLQGEG 60 
10 QGHLSQKKTV TIPSGSTLAF RVAQLVIDSD LDVLLFPDKK QRTFQPPATG HKRSTSEGAW120 
PQLPSGLSMM RCLHNFLTDG VPAEGAFTED FQGLRAEVET ISKELELLDR ELCQLLLEGL180 
EGVLRDQLAL RALEEALEQG QSLGPVEPLD GPAGAVLECL VLSSGMLVPE LAI PWYLLG2 4 0 
ALTMLSETQH KLLAEALESQ TLLGPLELVG SLLEQSAPWQ ERRPCPCPPG SWGTAGAKEH 300 
RPGSCWTSVA 310 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 195 

(A) LANGE:244 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

20 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
25 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 195: 

TTGIASSGTS IPEDNTRHSR TAPAGPSRGS TGPRLWPCSS ASSKARRASW SRSTPSRPSS 60 
35 SSWHSSLSKS SSSLEMVSTS ARRPWKSSVN APSAGTPSVR KLWRHLIMER PEGSCGQAPS120 
LVERLWPVAG GWKVLCFLSG KRRTSKSESI TSWATRNARV LPEGMVTVFF WLRWPWPSPC180 
KHVAPGRENR PEPSRLWVRV TSTSFCVCST SVTTYTLSPR CAAAAGLCVL AAAGAS HGAE 240 
SARC 244 



40 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 1 96 

(A) LANGE: 229 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

45 (D)TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

50 



(vi) HERKUNFT: 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 194- 

SEE ~ EE = iEi ssas 
w s» sss:. ™ i™ EEE 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 195 

(A) LANGE: 244 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 195: 



USSSS 2255 arrpSkssvn I— 5 60 

== sss = ssss =i == 



244 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 196 

(A) LANGE: 229 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 



345 

WO 99/55858 PCT/DE99/01258 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 196: 

5 

TGHMATGLLA FLGLAAGGQT LCPAGELPGH ARAQASGAPG SVLIAVPGRR RVHTCGPGPA 60 
APSTRGECPP PALGHTRPAR PRPVLLRPSC SPGARGAGTW SALLPRGTLL QEAAHQLERP1 2 0 
QQGLRLQRLR QQLVLRFTQH GQCPQQVDNR DSEFRHQHSG GQHQALQDST CWTVQGLHRP180 
KALALLQRLL QGSQGQLVPQ HPLQALQQQL AQLSVQKLQF LGDGLHLCP 229 

10 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 197 

(A) LANGE:95 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 197: 

TEILPVFVRL AGVPICSTGN ASAMLQPQKP GLSLQQQAEP CLWSGAVHSS VCLVLGLELD60 
30 RGGVSSPSLN SEQTLCLAPV CPGNSPGPHW EPLVF 95 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 198 

(A)1_ANGE:101 Aminosauren 
35 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

40 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
45 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 198: 



50 AVPRGSLRED GKVRCMSNLL MAGSPLCPLS LALVIAELCA QCCGLAVARL FLWGARAGCG 60 
NQSSQTDVSQ AEDSFLAEVS PHLQVSGWGG ARRGRHTPCL T 101 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 196: 



=i ™ iii EE i= F— 

KALALLQRLL QGSQGQLVPQ hSlqSqSS AQLS^QP 2£££g T C ' m ^ M »"J 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 197 

(A) LANGE: 95 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 197: 

= SSSK SS SST" ~ ss ™» 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 198 

(A) LANGE: 101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 198: 

AVPRGSLRED GKVRCMSNLL MAGSPLCPLS LALVIAELCA QCCGLAVARL FTwrAParrr- =o 
NQSSOTDVSQ AEDSFLAEVS PHLQVSGWGG ARRGRHTPCL ^ FLWGARAGCG 60 



346 



WO 99/55858 PCT/DE99/01258 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 1 99 

(A) LANGE: 1 55 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

5 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

io (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 199: 

VRHTSHLAVL TQGAPGHCSC AAWALLLRTP RAPNEGLGNC LGTLGPGTGS VLNSGKVKRP 60 
20 HLYPAQAQEQ GRQSCGQHPT TDTVLPAAGV RGLVSEAAAW HWHCLCYRWG LLRVSQIQGE120 
FQFTQPKGPV CRAALTRAQQ HSTELGKGRG ERVKD 155 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 200 

25 

(A) LANGE: 138 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



35 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



40 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 200: 

RMKCSQPPRC HFQSDFQKCA PCPRAQTHWL EPPGRVQTIS SMRNAQKGFA DSIRLWRLPA 60 
SGVGWWSPP IQTQEVAPEG MYLVGSSSGT LGGCRALTQV FLSLSSLGCV CACACACLC Fl 2 0 
SLWAHQDAPR RACARVPT 138 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 201 

(A) LANGE: 132 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

50 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 1 99 

(A) LANGE: 155 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 199: 

VRHTSHLAVL TQGAPGHCSC AAWALLLRTP RAPNEGLGNC LGTLGPGTGS VLNSGKVKRP fin 
HLYPAQAQEQ GRQSCGQHPT TDTVLPAAGV RGLVSEAAAW HWHCLCYRWG SSSSJS 
FQFTQPKGPV CRAALTRAQQ HSTELGKGRG ERVKD U.RVSQIQGE120 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 200 

(A) LANGE:138 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 200: 

RMKCSQPPRC HFQSDFQKCA PCPRAQTHWL EPPGRVQTIS SMRNAQKGFA DSIRLWRI PA fin 
SGVGWVVSPP IQTQEVAPEG MYLVGSSSGT LGGCRALTQV FLSLSsS SSSSSlS 
SLWAHQDAPR RACARVPT u^auM UftLALACLC Fl 2 0 

138 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 201 

(A) LANGE: 132 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 201: 

XSSS1 SSZ£ SSS5S SSSS 5SS31S 

132 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 202 

(A) LANGE:131 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 202: 

EE V ~ ~ 55= SS S5H5" 

131 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 203 

(A) LANGE: 76 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 



WO 99/55858 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 201: 

VHGREARLGT LAGTAALKPA LLSGYQTFKG QDVLRRVPVA ARRPAGACPR VTAWRrwrsr «n 
SSs EAFEEASVLA ARSLSQPLPG SCTGQGLIPC SSSSSSJS 

132 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 202 

(A) LANGE: 131 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 202: 

RLFIGCSLQN KQRWDWGPSL GPCTPLSRAY NHVHRPGRGP ALCPTKSSLH OSSWSPPl an cn 

sgrSdS p trvpwrvqe mbmpc ™ tptpelwsrg ^™*h SSJ^JS 

131 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 203 

(A) LANGE: 76 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 203: 

Q^SrS Sggh QAAP IPEEDTDTEE GDDFELLDQS ELDQIESELG W«x*e*xo 

76 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 204 

(A) LANGE: 102 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 204: 

RVCSKHFLRL PPSQKRTQTL KKVMTLNYLT SQSWIKLRVN WDLHKTRKQK HSKIRSLOVS 60 
FQICWEAINL GISLQQSTKN TKKISNKKKK KKRKRKKLNC KL HSKIRSLQVS 60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 205 

(A) LANGE: 80 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 205: 

ICLHHNHCLC DTQLLAFYGL IPPTARLEMA VNGACFFTNK PKSTTAEITW KRFSLSRVLK60 
YTFKFFPKKL ILIVFPKSFN r.Ktt.i.bKVi-KbO 

80 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 206 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 203: 

SSfLS ST" IPEEDTDTEE GDDFELLDQS ELDQIESELG ^DQEAMQeO 

76 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 204 

(A) I_ANGE:102 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 204: 

RVCSKHFLRL PPSQKRTQTL KKVMTLNYLT SQSWIKLRVN WDLHKTRKQK HSKIRSLOVS 60 
FQICWEAINL GISLQQSTKN TKKISNKKKK KKRKRKKLNC KL HSKIRSLQVSJO 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 205 

(A) LANGE: 80 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 205: 

ICLHHNHCLC DTQLLAFYGL IPPTARLEMA VNGACFFTNK PKSTTAEITW KRFSLSRVLK60 
YTFKFFPKKL ILIVFPKSFN iu«s>ii>KVi,KbU 

80 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 206 
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(A) LANGE: 76 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 206: 



GWR^ RSRE QAAIPPLLSS RTQLCGLGFL FAGLAPCRTL VLELEGPILP60 

76 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 207 

(A) LANGE: 72 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 207: 

sSgSpRvJS JJ RAPDCREE AGSR QP^HS CPQGLSCVAL DFFLRDLRPA GHWCWSWRVL60 



72 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 208 

(A) LANGE: 73 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



WO 99/55858 



349 
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(A) LANGE: 76 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 206: 

SS£S£ GWRrSl RSRE QAAIPPLLSS RTQLCGLGFL FAGLAPCRTL V L E LEGPIL P 6 0 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 207 

(A) LANGE: 72 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 207: 

SCPG^PRW ^ RAPDCREE AGSR Q"LHS CPQGLSCVAL DFFLRDLRPA GHWCWSWRVL60 



72 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 208 

(A) LANGE: 73 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKGLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 208: 

Y?PLPsS GCS IWFQVG? YCSHRQRPQE ADGWKRGVTI TGVVMLRVCL DPPRTTLFLR60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 209 

(A) LANGE: 182 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 209: 

QRWLWTSSTS PCWIRAFLPP AGQVWPCSLG RAPAPLTTLQ LTMQLMPKLW CPVCSSPGSH 60 
CHLQRGSLLR PTLLHLAPPW LLAWPNLAFC AMLELELLLF FRGGNRvS SpkcSciS 
GFFAFSKDAL PGPKLQTAVL SKQVRSLGFG AHLLSGSISI LLLATSGQRP SiarSq180 

182 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 210 



(A) LANGE: 130 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 210: 



WO 99/55858 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 208: 

SlSSSq ^ IWFQVGP "SHRQRPQE ADGWKRGVTI TGVVMLRVCL DPPRTTLFLR60 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 209 

(A) LANGE: 182 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 209: 

QRWLWTSSTS PCWIRAFLPP AGQVWPCSLG RAPAPLTTLQ LTMQLMPKLW CPVCSSPfqH fin 
CHLQRGSLLR PTLLHLAPPW LLAWPNLAFC AMLELELLLF FRGGNRvSg KGLaSccSiIS 
GFFAFSKDAL PGPKLQTAVL SKQVRSLGFG AHLLSGSISI LLLATSGQRP PQpScWQ!80 



182 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 210 

(A) LANGE: 130 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 210: 
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K5K SSSSS' SSSSS SS2S SS SS5SM 

130 

5 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 21 1 

(A) LANGE: 111 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: elnzel 

io (D)TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

15 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 211: 

VTGKGRDPGL SCSSSWKRWS RTVTIHADTE QQYETEQLRA VSSSAEAAWA ATPPFCNHPM «n 
^ MSPPHLTSRW GWMAEQMKPA LWRGSLTEMH TFMGEVDGHL TSLMFHTVDC T "^^J 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 212 

(A) LANGE: 243 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 212: 

DVQVAGPEPD CRVHSHVLPG QAHRLAPGPY SVGESLQPRE GCEDCDRQKA NLRTRFvpct m 
FQHVGTHSSL AGKIQKLKDK DFGKQALRKE HVNPPAEVST SLKTY^rS eSlREDFFIsS 
r^I™n F IRFRFF Q PLR LERFFFRSGN IEHPEDKLFN TSVEVLPFDN pSSeaLOEISO 
GRTATLRYPR SPDGYLQIGS FYKGVAEGEV DPAFGPLEAL RLSIQTDSPV SSL! 

243 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 213 



(A) LANGE: 244 Aminosauren 
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sag ssss sssss ssss sss ssas 

130 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 21 1 

(A) LANGE: 1 1 1 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 211: 

VTGKGRDPGL SCSSSWKRWS RTVTIHADTE QQYETEQLRA VSSSAEAAWA ATPPFCNHPM «n 
MSPPHLTSRW GWMAEQMKPA LWRGSLTEMH TFMGETOGHL TSLlffSJS J™*™ 11 ™™ 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 212 

(A) LANGE: 243 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 212: 

™™co° CRVHSHVLPG QAHRLAPGPY SVGESLQPRE GCEDCDRQKA NLRIRFKPSL 60 
AGK1QKLKDK DFGKQALRKE HVNPPAEVST SLKTYQHFTL SSeDFF120 
WAFTPAAGDF IRFRFFQPLR LERFFFRSGN IEHPEDKLFN TSVEVLPFDN pSSfatopJao 
GRTATLRYPR SPDGYLQIGS FYKGVAEGEV DPAFGPLEAL J^SSSJIS 

243 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 213 



(A) LANGE: 244 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



10 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



15 



20 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 213: 



§i =™ ~=~ s= = =i 

RSRN IDWLLDHILW VKVCNPEKDA KTVTGRKPTC gLnrp^S S!Sl!! 



244 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 214 

(A) LANGE: 210 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 214- 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 215 

(A) LANGE: 128 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE:lin ar 

5 (ii) MOLEKQLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



10 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 213: 

15 

GRTGVSVVMG IPSVRREVHS YLTDTLHSLI SELSPQEKED SVIWLIAET DSQYTSAVTE 60 

NIKALFPTEI HSGLLEVISP SPHFYPDFSR LRESFGDPKE RVRWRTKQNL DYC FLMM YAQ 120 

SKGIYYVQLE DDIVAKPNYL STMKNFALQQ PSEDWMILEF SQLGFIGKMF KSLDLSLIVE180 

FILMFYRDKP IDWLLDHILW VKVCNPEKDA KTVTGRKPTC GSASNRPSSS TWALT PRWLA2 4 0 
20 RSRN 24 4 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 214 

25 (A) LANGE: 210 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 (ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 214: 

40 

PAESQPADPL QTVPLPARGH SLLAGWQDPE TEGQRLWKAG AAEGACEPAS RGEHEPEDIP 60 
ALHPGESLPA RGLLLGLHPC RGGLHPLPLL PTSKTGAVLL PQWEHRAPGG QALQHVCGGA120 
ALRQPSVRQG GPAGGPHRHP PVPSEPRRLP PDRLLLQGSG RGRGGPSLRP SGSTAPLDPD180 
GLPCVGDSER DLPEKGRLSC GLLRVPCGQP 210 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 215 

(A) LANGE: 128 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

50 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 215: 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 216 

(A) LANGE: 124 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 216: 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 217 

(A) LANGE: 142 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 




LKRHPEVLLR 60 
RVKRAPVCWL 120 
128 




PQTPQLCARQ 60 
FNKSPFENEK120 
124 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 



353 



PCT/DE99/01258 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 215: 

GGAGLVHGSA DWPCLAPWRV SSCFLPGTEL RGLGAPGAKS RLWCRGGGLS LNRHPEVLLR 60 
CWVHPEWHGE QLWPVLLPRP VLGKLSSGPS LQRPRMGWVW GTHGEWPEEL RVKRAP VC WL 120 
QRPGAPLS 128 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 216 

(A) LANGE:124 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 216: 

FPQDWPRKEH RPQLLPVPLR VDPASQEHLR VSVKRQASTP APEPALSSRC PQTPQLCARQ 60 
EAARHTPGRQ ARPVRGPMDK PSPASGKTGP FPTGHAPELW QIAGAIVWGE FNKSPFENEK120 
KKKK 124 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 21 7 

(A) LANGE: 142 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 217: 

CKEGPELSFP RTGLGRSTGH SCSPCHSGWT QHLRSTSGCR LRDRPPPLHQ 60 
SLLLAPGAPR PRSSVPGKKQ LDTRQGAKHG QSADPWTSPA PPQGKQGLSL QDTrosSSlM 
QEPSCGENLI KALLKMKKKK KK rir^i^Lbh QDTPQSCGRL120 

142 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 218 

(A) LANGE: 379 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 218: 

RRGLEGFNGG WTEMPGILWM EPTQPPDFAL AYRPSFPEDR EPQIPYPEPT WPPPLSAPRV fin 
r^uf" RPVVVSATHP TLPSAHQPPV I PATH PALS R DHQIPvS YPDLPS AYQP1 20 
GILSVSHSAQ PPAHQPPMIS TKYPELFPAH QSPMFPDTRV AGTQTTTHLP GIPPNHAPLvJ 80 
TTLGAQRPPQ APDALVLRTQ ATQLPIIPTA QPSLTTTSRS PVSPAHQISV pSaSJS 
TLLPSQSPTN QTSPISPTHP HSKAPQIPRE DGPSPKLALW LPSPAPTAAP TALgSesSS 
SSSSSS ST LWLLALGIV YCTRCGPHAP NKRITDCYRW SSSSSJJ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 219 

(A) LANGE: 157 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 219: 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 217: 

" P ,™^^ CKEGPELSFP RTGLGRSTGH SCSPCHSGWT QHLRSTSGCR LRDRPPPLHQ 60 
SLLLAPGAPR PRSSVPGKKQ LDTRQGAKHG QSADPWTSPA PPQGKQGLSL QDT POSCGRL1 20 
QEPSCGENLI KALLKMKKKK KK u^y^aL, yLU PQSCGRL120 

142 

(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO: 218 



(A) LANGE: 379 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 218: 

RRGLEGFNGG WTEMPGILWM EPTQPPDFAL AYRPSFPEDR EPQIPYPEPT WPPPLSAPRV 60 
PYHSSVLSVT RPVWSATHP TLPSAHQPPV IPATHPALSR DHQIPvS YPDLpKySpI^ 
GILSVSHSAQ PPAHQPPMIS TKYPELFPAH QSPMFPDTRV AGTQTTTHLP GIPPnSvJsS 
TTLGAQRPPQ APDALVLRTQ ATQLPIIPTA QPSLTTTSRS PVSPAHQISV PAmSS££!S 
TLLPSQSPTN QTSPISPTHP HSKAPQIPRE DGPSPKLALW LPSPAPTAAP TALGEAGLAE3 0 0 
HSQRDDRWLL VALLVPTCVF LWLLALGIV YCTRCGPHAP NKRITDCYRW JJSSSeS 
EPMPPRGSLT GVQTCRTSV vi.HHL,bK.bf i J60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 21 9 

(A) LANGE: 157 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 219: 
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VDTDECQIAG VCQQMCVNYV GGFECYCSEG HELEADGISC SPAGAMGAQG SQDLGDELLD 60 
DGEDEEDEDE AWKASTVAGR RCLGSCGWSL RSRLTLPWPI DRASQRTESH RYPTRSPPGH120 
PRSVPPGSPT TPQCSPSPGL WWSLPRIPHC LLPTSLL 157 

5 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 220 

(A) LANGE:211 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

10 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

15 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 220: 

PPPPGPLCLL PIKSLCLLPP SPQPSPPSCP LRAPLTRPHP SALHIPIPKP PKSQGKMAPV 60 
25 PSWPCGCPHQ LPQQPQQPWG RLVLPSTARG MTGGCWWHSW CQRVSFWWSC LHWASCTAPA1 2 0 
VAPMHPTSAS LTAIAGSSML GARAQQNPCP PGAASQGCRP AEPACDGVQT PLMEYGALDT 180 
WPGLHQGPMG AAQLDRWLPA PQAQPGSSLN H 211 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 221 

30 

(A) LANGE: 117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 221 : 

LGEPQISGAQ PGRVWGQLCQ STSQAHPLPG MPWDHGQGRL WGSETPLLST PSQNTLRVSG 60 
LWREWGGRKN WHLPREGDER FALILREASE KCFKCVCMRQ AVGSGGLSSP LPPSFPK 117 

50 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 222 
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VDTDECQIAG VCQQMCVNYV GGFECYCSEG 
DGEDEEDEDE AWKASTVAGR RCLGSCGWSL 
PRSVPPGSPT TPQCSPSPGL WWSLPRIPHC 



HELEADGISC SPAGAMGAQG SQDLGDELLD 60 
RSRLTLPWPI DRASQRTESH RYPTRSPPGH120 
LLPTSLL , „ 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 220 

(A) LANGE: 21 1 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 220: 

EE EE iili i= sssx 

WPGLHQGPMG SSSpa PqSsS ^DGVQT PLMEYGALDT1 8 0 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 221 

(A) LANGE: 117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 221: 

™?™ GA ° PGRVWG Q LC Q STSQAHPLPG MPWDHGQGRL WGSETPLLST PSONTLRVSG 60 
LWREWGGRKN WHLPREGDER FALILREASE KCFKCVCMRQ AVGSGGLSSP SsFPK 117 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 222 
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(A) LANGE: 198 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 222: 

NKELSSLKSS DWMTHTESC ITVASRATHL FGLSDGHSFT TQQQTPHTGT RMSASTWEAV 60 
AEPGRWPGPD HGLSGAGHQG VRVPMLPQGV GMTGRSLVTR QwSlGEGWR eSgqIpShi'S 

£££££ SS QG PILP — ™»«™ £SSS£™ 

198 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 223 

(A) LANGE: 98 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 223: 

SHGMPGRGWA CEVDWHSCPH TLPGWAPEIW GSPSQHGVLG ACPGPFTRTE APHPLSHFSR60 
WKTQRRKRPW GGVPSCLQLA PWVPLCGGSP DSISSASE ^KTE APHPLSHFSR60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 224 

(A) LANGE: 298 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(A) LANGE: 198 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: lin ar 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 222: 



S= ESSE ;SS ESSE SSSS2 SSS™ 60 

.£= SSSS" M ™ "™ ssssks 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 223 

(A) LANGE: 98 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 223: 

SHGMPGRGWA CEVDWHSCPH TLPGWAPEIW GSPSQHGVLG ACPGPFTRTE APHPLSHF<?Rfin 
WKTQRRKRPW GGVPSCLQLA PWVPLCGGSP DSISSASE ACPGPFTRTE Ap HPLSHFSR60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 224 



(A) LANGE: 298 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 224: 

ATRRRAAEAG MAAVLQRVER LSNRWRVLG CNPGPMTLQG TNTYLVGTGP RRILIDTGEP 60 
AIPEYISCLK QALTEFNTAI QEIWTHWHR DHSGGIGDIC KSINNDTTYC IKKLPRNPQR120 
EEIIGNGEQQ YVYLKDGDVI KTEGATLRVL YTPGHTDDHM ALLLEEENAI FSGDcSlsS 
TTVFEDLYDY MNSLKELLKI KADIIYPGHG PVIHNAEAKI QQYISHRNIR EQQILTLFRE240 
NFEKSFTVME LVKII YKNTP ENLHEMAKHN LLLHLKKLEK EGKIFSNTDP SS 298 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 225 

(A) LANGE: 58 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 225: 

GFSWGRSPLG RCWCLGGSWD PGYSPTHARL DWTAARRAAV QQPFPPQPPA GVSPIWIL 58 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 226 

(A) LANGE: 73 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 224: 

ATRRRAAEAG MAAVLQRVER LSNRWRVLG CNPGPMTLQG TNTYLVGTGP RRILI DTGEP 60 
AIPEYISCLK QALTEFNTAI QEIWTHWHR DHSGGIGDIC KSINNDTTYC IKKLPRNPQR120 
™,^™v QQ WYLKDGDVI KTEGATLRVL YTPGHTDDHM ALLLEEENAI FSGDCILGEG 80 
m^™* MNSLKELLK1 KADIIYPGHG PVIHNAEAKI QQYISHRNIR EQQILTLFRE240 
NFEKSFTVME LVKII YKNTP ENLHEMAKHN LLLHLKKLEK EGKIFSNTDP DKKWKAHL 298 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 225 

(A) LANGE: 58 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 225: 

GFSWGRSPLG RCWCLGGSWD PGYSPTHARL DWTAARRAAV QQPFPPQPPA GVSPIWIL 58 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 226 

(A) LANGE: 73 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 226: 



KFS INILLLS ISYNFFSLRI PWEFF NAIGS VIIDAFTNIS YASRMISVPV60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 227 

(A) LANGE: 141 Aminos3uren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 227: 



pL^falJv ^ LPVCAS PRSSPGPSPA QQQQAWQQAW SSARAPSRCR ARPSSSERPC 60 

ES SSSSSSS L RPGRTWVHCT GWPRLATGLW PLTCQVWGTP »»™^o 

141 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 228 

(A) LANGE: 244 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 228: 

VPPPALGHRQ HAPASRLRES TQLPRPFTST AAAGMAASVE QREGTIQVQG QALFFREALP 60 
GSGQARFSVL LLHGIRFSSE TWQNLGTLHR LAQAGYRAVA IDLPGLGHSK EAAAPAPIGE120 
LAPGSFLAAV VDALELGPPV VISPSLSGMY SLPFLTAPGS QLPGFVPVAP ICTDKINAAN180 
YASVKTPALI VYGDQDPMGQ TSFEHLKQLP NHRVLIMKGA GHPCYLDKPE EWHTGLLDFL240 
QGLQ 244 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 226: 

k5 INILLLS ISYNFFSLRI PWEFFNAIGS VIIDAFTNIS YASRMISVPV60 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 227 

(A) LANGE:141 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 227: 



AFLLRPSVTA STRLLPVCAS PRSSPGPSPA QQQQAWQQAW SSARAPSRCR ARPSSSERPC 60 
PAVGRLASLY CCCMVFASPP RPGRTWVHCT GWPRLATGLW PLTCQVWGTP RKQQPLPLLG120 
SWPLAASWRL WWMPWSWAPR L "■uueL.tr^itv 

141 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 228 

(A) LANGE: 244 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 228: 

VPPPALGHRQ HAPASRLRES TQLPRPFTST AAAGMAASVE QREGTIQVQG QALFFREALP 60 
GSGQARFSVL LLHGIRFSSE TWQNLGTLHR LAQAGYRAVA IDLPGLGHSK EAAAPAPIGE120 
LAPGSFLAAV VDALELGPPV VISPSLSGMY SLPFLTAPGS QLPGFVPVAP ICTDKINAAN180 
YASVKTPALI VYGDQDPMGQ TSFEHLKQLP NHRVLIMKGA GHPCYLDKPE EWHTGLLDFL24 0 
QGLQ 24 4 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 229 

(A) LANGE: 144 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

5 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 229: 

WTDHNRGAQL QGIHHSRQEA ARGQLPNRGR GCCFLGVPQT WQVNGHSPVA SLGQPVQCTQ 60 
VLPGLGGEAN TMQQQYREAS LPTAGQGLSE EEGLALHLDG ALALLHACCH ACCCCAGEGP120 
20 GELRGLAQTG SRRVLAVTEG RRRN ^w^ritu 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 230 

(A)I_ANGE:135 Aminosauren 
25 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

30 

(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
35 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 230: 

40 LEFFIPCLGS VNEACLFPGV SFHGLYFSSS SGSFAGSSLW KLHERWLGLG FAGVYSRVKA 60 
EWDLRPRLGT TQAEKGRFHH SQCPPHSTTS ARAPPSLLPH PAIVRGATVG RRVPRRGLFL120 
LPVPEKAFPL LKFKH 7-" 



45 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 231 

(A) LANGE: 96 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

so (D) TOPOLOGIE: linear 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 229 

(A) LANGE: 144 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

5 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 229: 

WTDHNRGAQL QGIHHSRQEA ARGQLPNRGR GCCFLGVPQT WQVNGHSPVA SLGQPVQCTQ 60 
VLPGLGGEAN TMQQQYREAS LPTAGQGLSE EEGLALHLDG ALALLHACCH ACCCCAGEGP120 
20 GELRGLAQTG SRRVLAVTEG RRRN 144 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 230 

(A) LANGE: 135 Aminosauren 
25 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 230: 

40 LEFFIPCLGS VNEACLFPGV SFHGLYFSSS SGSFAGSSLW KLHERWLGLG FAGVYSRVKA 60 
EWDLRPRLGT TQAEKGRFHH SQCPPHSTTS ARAPPSLLPH PAIVRGATVG RRV PRRGLFL 1 2 0 
LPVPEKAFPL LKFKH 135 



45 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 231 

(A) LANGE: 96 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

50 (D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi)SEQUENZ-BESCHREIBUNG:SEQIDN0 231: 

GGPVCWEPQV TPFSSYSVPG ASCPPLQILG KENVYVAGYC MVTSEGRPLG THLPTAAQAR60 
AQAHLLVLRP QIKPSPHHMA SDRFLPSRKF CGCAVL 96 

15 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 232 

(A) LANGE: 83 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

20 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 232: 

CCGEGTVNDG NVPSQPGSCL TWVSNPTLPS PWSTLQRSRG PANAREVSTE KSLQNSHWKR60 
RNKGHGKKPQ GRDRPRSQTL GRE 83 

35 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 233 

(A) LANGE: 52 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
45 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

50 : 
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(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi)SEQUENZ-BESCHREIBUNG:SEQIDN0 231: 

GGPVCWEPQV TPFSSYSVPG ASCPPLQILG KENVYVAGYC MVTSEGRPLG THLPTAAQAR60 
AQAHLLVLRP QIKPSPHHMA SDRFLPSRKF CGCAVL 96 

15 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 232 

(A) LANGE: 83 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

20 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 232: 

CCGEGTVNDG NVPSQPGSCL TWVSNPTLPS PWSTLQRSRG PANAREVSTE KSLQNSHWKR60 
RNKGHGKKPQ GRDRPRSQTL GRE 83 

35 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 233 

(A) I_ANGE:52 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
45 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

50 : 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 233: 

ASPASLAQAT SRQPAPSPRA RSHLATSTSW TSSARSDAGC GECRRDPGAP PR 

5 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 234 

(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
10 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

15 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 234: 

LGSAWQQLRR PEASETLRLV GTHRPRQRAL PRQRVASPPP RRGLGLTSPP VRLGQVVPGL60 
MPGWSAAGT QVRRLDEVPA SLRLQHHLQL REGL 94 

25 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 235 

(A) LANGE: 95 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 235: 

ARPSRSWRWC CSRSDAGTSS RRRTWVPAAL TTPGIRPGTT CPRRTGGEVR PSPRRGGGLA60 
45 TRCLGKARWR GLCVPTSRRV SDASGRRSCC QAEPR 95 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 236 

(A)LANGE: 174 Aminosauren 
50 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 



PCT/DE99/01258 



52 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 233: 

ASPASLAQAT SRQPAPSPRA RSHLATSTSW TSSARSDAGC GECRRDPGAP PR 

5 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 234 

(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
10 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

15 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 234: 

LGSAWQQLRR PEASETLRLV GTHRPRQRAL PRQRVASPPP RRGLGLTSPP VRLGQWPGL60 
MPGWSAAGT QVRRLDEVPA SLRLQHHLQL REGL 94 

25 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 235 

(A) LANGE: 95 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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52 



35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 235: 

ARPSRSWRWC CSRSDAGTSS RRRTWVPAAL TTPGIRPGTT CPRRTGGEVR PSPRRGGGLA60 
45 TRCLGKARWR GLCVPTSRRV SDASGRRSCC QAEPR 95 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 236 

(A) LANGE: 174 Aminosauren 
50 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(D)TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
5 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 236: 

APTNTRSSSK FATSGSPGYP IASSGASPEV RQRRTTFFRF RPGESLCGDM KLLTHNLLSS 60 
15 HVRGVGSRGF PLRLQATEVR ICPVEFNPNF VARMIPKVEW SAFLEAADNL RLIQVPKGPV120 
EGYEENEEFL RTMHHLLLEV EVIEGTLQCP ESGRMFPISR GIPNMLLSEE ETES 17 4 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 237 

20 (A) LANGE: 225 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 (ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



30 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 237: 

35 

YRAQKHCVWC HWVKGWGYTR QNSETGYRST KIHSHNKKNW RLAQSTLSFL FTQQHVGDPA 60 
ADGEHTSRFR ALQGALYHFH LQQQWHGPQ KLLILLISLN RPFRHLDQTQ VIGRLQERRP120 
LHFRYHTRHE VGVEFHRADT DLGGLEAQGE ATGPHPPHMR AQQIVGKQFH VAAQTLARPE180 
PEKGRPPLPH FRGCSTRCYW IARRTGSGEL AGTSRVCGSS FLYAN 225 

40 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 238 

(A) LANGE: 209 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
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50 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(D) TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
5 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 236: 

APTNTRSSSK FATSGSPGYP IASSGASPEV RQRRTTFFRF RPGESLCGDM KLLTHNLLSS 60 
15 HVRGVGSRGF PLRLQATEVR ICPVEFNPNF VARMIPKVEW SAFLEAADNL RLIQVPKGPV120 
EGYEENEEFL RTMHHLLLEV EVIEGTLQCP ESGRMFPISR GIPNMLLSEE ETES 174 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 237 

20 (A)LANGE:225 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



30 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 237- 

35 

YRAQKHCVWC HWVKGWGYTR QNSETGYRST KIHSHNKKNW RLAQSTLSFL FTQQHVGDPA 60 
ADGEHTSRFR ALQGALYHFH LQQQWHGPQ KLLILLISLN RPFRHLDQTQ VIGRLQERRP120 
LHFRYHTRHE VGVEFHRADT DLGGLEAQGE ATGPHPPHMR AQQIVGKQFH VAAQT LARPE 180 
PEKGRPPLPH FRGCSTRCYW IARRTGSGEL AGTSRVCGSS FLYAN 225 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 238 

(A) LANGE: 209 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

50 (iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 238: 

TFNEKKIYNT ELKNTVFGVI GSRVGDTHGR IRKQGIDQQK YTVITRKTGA WHNQLSVSSS 60 

LSSMLGIPRL MGNIRPDSGH CRVPSITSTS SSRWCMVLRN SSFSSYPSTG PFGTWIRRKL120 

SAASRNADHS TLGIIRATKL GLNSTGQIRT SVAWRRRGKP RDPTPRTCEL SRLWVSSFMS180 

10 PHKLSPGRNR KKWLRCLTS GDAPLDAIG 209 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 239 

(A) LANGE: 146 Aminosauren 
15 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

20 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 239: 

30 INAFSHRNAK ININPPDAVA AALRPKSQRP RLTIIKVFSE SVGVSVNGCA LGGTVERCAK 60 
SELQTIGQGH GVATRRRLSA GAPPRTHSQQ SSHWEELKNK HLQGRGKRPR S RRSRARASA1 2 0 
ARGAPTGSQR GGSPKRARSG RSRVLA 14 6 



35 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 240 

(A) LANGE: 134 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

40 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 240: 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 238: 

TFNEKKIYNT ELKNTVFGVI GSRVGDTHGR IRKQGIDQQK YTVITRKTGA WHNQLSVSSS 60 
LSSMLGIPRL MGNIRPDSGH CRVPSITSTS SSRWCMVLRN SSFSSYPSTG PFGTWIRRKH20 
SAASRNADHS TLGIIRATKL GLNSTGQIRT SVAWRRRGKP RDPTPRTCEL SRLWVSSFMS180 
10 PHKLSPGRNR KKWLRCLTS GDAPLDAIG 209 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 239 

(A) LANGE: 146 Aminosauren 
15 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

20 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 239: 

30 INAFSHRNAK ININPPDAVA AALRPKSQRP RLTIIKVFSE SVGVSVNGCA LGGTVERCAK 60 
SELQTIGQGH GVATRRRLSA GAPPRTHSQQ SSHWEELKNK HLQGRGKRPR SRRSRARASA1 2 0 
ARGAPTGSQR GGSPKRARSG RSRVLA 14 6 



35 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 240 

(A) LANGE: 134 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

40 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 240: 
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SRTFSFLSFL HCANILTLFV SFQEPHRHIQ VKRSLNKCLQ PSQCKNKYQS SRRSSSRAAP 

esse s recwre cewvcagghg g ™- ssssiiS 

134 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 241 

(A) LANGE: 147 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 241: 

PARTRDRPLL ARFGLPPRCE PVGAPLAALA LARERRERGR FPRPCKCLFF NSSnrn rrr sn 

sssss: =s sssr R ™ p ra " SL ™- s 

147 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 242 

(A) LANGE:88 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 242: 

lrSs esses sr cvmspg k ™ s- ESGYQNL60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 243 



(A) LANGE: 164 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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SRTFSFLSFL HCANILTLFV SFQEPHRHIQ VKRSLNKCLQ PSQCKNKYQS SRRSSSRAAP 60 
KVPTATPNNY KSVQRECWRE CEWVCAGGHG GAVCKIGVAN HRTRAWSGYP PPTQRGRASP120 
HTLTAEFALG RVKK 134 

5 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 241 

(A) LANGE: 147 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

10 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

15 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



20 



35 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 241: 



PARTRDRPLL ARFGLPPRCE PVGAPLAALA LARERRERGR FPRPCKCLFF NSSQCELCCE 60 
CVRGGAPALS RRRVATPCPC PMVCNSDFAH RSTVPPSAHP FTLTPTLSLN TFIIVRRGRW120 
25 DFGRSAAATA SGGLIFIFAL RWLKAFI 147 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 242 

(A) LANGE: 88 Aminosauren 
30 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
40 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 242: 

45 PVLCRGNSGS LSRKFPPKPQ KPADKDHPRT CVYLENRSPG KSDLSATPGR SGLESGYQNL60 
LRQHQPHGRC PTWPGSRWKV PRRFPGYG 88 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 243 

so (A) LANGE: 164 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 243: 

QDGCPDSGDF AALQSLLKAS SKDVVRQLCQ ESFSSSALGL KKLLDVTCSS LSVTQEEAEE 60 
LLQALHRLTR LVAFRDLSSA EAILALFPEN FHQNLKNLLT KIILEHVSTW RTEAQaSSJS 
LPRLVDLDWR VDIKTSSDSI SRMAVAPPGL VPDGRFQGGS QAMG RTEAQANQIS120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 244 

(A) LANGE: 87 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 244: 

FAWASVLQVD TCSRMIFVSR FLRFWWKFSG KRARIASAED RSRNATSLVR RCRAWSSSSA60 
SSWVTDKLEH VTSKSFFKPR AELEKLS hs^vk klkAWSSSSAdO 

8 7 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 245 

(A) LANGE: 129 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 243: 

QDGCPDSGDF AALQSLLKAS SKDVVRQLCQ ESFSSSALGL KKLLDVTCSS LSVTOEEAEE fin 
LLQALHRLTR LVAFRDLSSA EAILALFPEN FHQNLKNLLT KIILEHVSTW SSSSl IS 
LPRLVDLDWR VDIKTSSDSI SRMAVAPPGL VPDGRFQGGS QAMG RTEA Q^QIS120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 244 

(A) LANGE: 87 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 244: 

SS ESS?" KRA — D ™™«™ -RAWSSSSASO 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 245 

(A) LANGE: 129 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 245 

DGPGGPTAHP HRCAHPPGVC PGQAPAHLLL CAAAPGHPGQ GQQPAAGGLV GDADRAGDLE Sn 
SSSSSf RLHPPRHLGS ^LDRGCGCA GWSCCLHLRE TGWYILGPAE SSSSSSSJS 

129 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 246 

(A) LANGE: 268 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 246: 

ASPSNSQPTS PASAPALPPP ARRSRGAQTV SLTMGTADSD EMAPEAPQHT HIDVHIHOES 60 
ALAKLLLTCC SALRPRATQA RGSSRLLVAS WVMQIVLGIL SAVLGGFFYI SSSgJS 
AAIWTGAVAV LAGAAAFIYE KRGGTYWALL RTLLALAAFS TAIAALKLWN EDFRYgSyYIsS 
NSACRISSSS DWNTPAPTQS PEEVRRLHLC TSFMDMLKAL FRTLQAMLLG SSSSSSS 
APLWLYCWRM FPTKGKRDQK EMLEVSGI vwx^iAhL^O 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 247 

(A) LANGE: 103 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 247: 



10 



20 



25 



35 



40 



45 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 245 

DGPGGPTAHP HRCAHPPGVC PGQAPAHLLL CAAAPGHPGQ GQQPAAGGLV GDADRAGDLE 60 
CSPRRIFLHP RLHPPRHLGS CHLDRGCGCA GWSCCLHLRE TGWYILGPAE DSAS AGS FLH 120 
SHRCPQTLE 12 9 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 246 



(A) LANGE: 268 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

15 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 246: 



ASPSNSQPTS PASAPALPPP ARRSRGAQTV SLTMGTADSD EMAPEAPQHT HIDVHIHQES 60 

ALAKLLLTCC SALRPRATQA RGSSRLLVAS WVMQIVLGIL SAVLGGFFYI RDYTLLVT SG 1 2 0 

30 AAIWTGAVAV LAGAAAFIYE KRGGTYWALL RTLLALAAFS TAIAALKLWN EDFRYGYSYY180 

NSACRISSSS DWNTPAPTQS PEEVRRLHLC TSFMDMLKAL FRTLQAMLLG VWILLLLASL24 0 

APLWLYCWRM FPTKGKRDQK EMLEVSGI 268 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 247 

(A) LANGE: 103 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 247: 
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DCTQDPQHDL HHPRGHQQPA AAPGLGGPGP QRRAAGEQEL GQGRLLVDVH I DVGVLWGLR 60 
GHLITVGCSH CQGHSLRSSG PASGRREGWG AGWRSGLRVG GGG I DVGVLWGLR^ 60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 248 

(A) LANGE: 86 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 248: 

GSRRRDGGGA GAAPVAPRAL GRRARAGRCS EDEGGGGAQR VWGEQPVLAS GOSPPCOFr^n 
FTRVWTRASL PTLGQVLQPG GVHVQV ww-urviJUS GQSPPGQEGS60 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 249 

(A) LANGE: 154 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 249: 

ARGGAMAAGL ARLLLLLGLS AGGPAPAGAA KMKWEEPNA FGVNNPFLPQ ASRLOAKRDP 60 

SEES ESSES =5 55"""* ™'° 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 250 



(A) LANGE: 95 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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DCTQDPQHDL HHPRGHQQPA AAPGLGGPGP QRRAAGEQEL GQGRLLVDVH I DVGVLWGLR fin 
GHLITVGCSH CQGHSLRSSG PASGRREGWG AGWRSGLRVG GGG I DVGVLWGLR^ 60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 248 

(A) LANGE: 86 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 248: 

SS EDEGGGGAQR VWGEQ ™ S ^PPG QE G S6 0 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 249 

(A) LANGE: 154 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
' (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 249: 

ARGGAMAAGL ARLLLLLGLS AGGPAPAGAA KMKWEEPNA FGVNNPFLPO ASRLOAKRnP fin 

SSSSK SSSSS SSS3SS ST" 1 ™" 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 250 



(A) LANGE: 95 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 250: 

PLDAVARART RQLHLALPAP GTAWTVPHP HAREGWGDL PLVPDAEDPT VGVPAECI T VKfl 
LGHWERAEL ILVRGLHQAE ALARESEEMH GSRHG ^ v ^fc,DPT VGVPAEGLLV60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 251 

(A) LANGE: 240 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 251: 

RSGVPRQHEA GSPGLTASHA MSIHLAGSLT AMDSICASER SQGVWRAPTP 60 
GCQGLSPGPR PGELPGGSSP EERLGRLAVA GPPRGAQNVS QAGPEAEAPP LRFGHAWrAni 9n 
TPRLGAPGPW TPLPTLPSHI PPFWSQTPAQ RKEGFTEEGQ GRAWPQGGDE SJS^JbS 
LWEEEPCVCK LLGLAARPTA GPSLDPCTWP SSCPLAAPGL GTGiSrgSg SSSSSSS 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 252 



(A) LANGE: 216 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 250: 

PLDAVARART RQLHLALPAP GTAWTVPHP HAREGVVGDL PLVPDAEDPT VGVPAEGLLV60 
LGHVVERAEL ILVRGLHQAE ALARESEEMH GSRHG VGVPAEGLLV60 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 251 

(A) LANGE: 240 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 251: 

KVTDGHTRTP RSGVPRQHEA GSPGLTASHA MSIHLAGSLT AMDSICASER SQGVWRAPTP 60 
GCQGLSPGPR PGELPGGSSP EERLGRLAVA GPPRGAQNVS QAGPEAEAPP LRFGHAWGAOl 2 0 
TPRLGAPGPW TPLPTLPSHI PPFWSQTPAQ RKEGFTEEGQ GRAWPQGGDE SsG^sSusS 
LWEEEPCVCK LLGLAARPTA GPSLDPCTWP SSCPLAAPGL GTGIEPRGLG WLGQGRDREG2 4 0 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 252 



(A) LANGE: 216 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 252: 

GLVMPGELRR PGLGPQAHGL PSPLCPPIFP LFGPRHQHKE RRGSQRKARA EPGPREGMRT 60 
10 FPVQVAAGCS GRKSHASVNC WGWRPAPLQG PALTPARGHP AALWLPLALA QASSLEGWAG120 
WARAGTGRGS TSDPDVGWLC PPRREAQQTS YTKAKSTIGE PRSHFMGRRP RPQGPQSKAR180 
GRFIPEDSPP GAAPAWGGVS RPLGCLSVCG TPWSTP 216 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 253 

15 

(A) LANGE: 218 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

20 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



30 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 253: 

VLRRLYIYIL YITNMKWFST QPLWLNTKQR SHRRGPGPPP APLSGVLGSR GLPHHPSQGW 60 
GRAGPRAGAN VAWNSNCIVR WVGGQWARGC SQPGPFTTNL AMTCGGPWGS GCLLGSTLSE120 
VSPWAPPSCP QGHPVLPTRL WAWGLQDPLC RVRVGAGHGS RHQPDAPVGV ARSWDGWRN180 
35 TAPKTQNKNT TNGRRSPPPT EVGFEPLLIF PVSFLQPW 218 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 254 

(A)I_ANGE:79 Aminosauren 
40 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

45 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
50 (A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 252: 

GLVMPGELRR PGLGPQAHGL PSPLCPPIFP LFGPRHQHKE RRGSQRKARA EPGPREGMRT fin 
FPVQVAAGCS GRKSHASVNC WGWRPAPLQG PALTPARGHP AALw£pSS qIsSLeSagIM 
WARAGTGRGS TSDPDVGWLC PPRREAQQTS YTKAKSTIGE PRSHFMGRRP RPQGPQS^SsO 
GRFIPEDSPP GAAPAWGGVS RPLGCLSVCG TPWSTP KfQGPQSKARl 8 0 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 253 

(A) LANGE:218 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKGLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 253: 

VLRRLYIYIL YITNMKWFST QPLWLNTKQR SHRRGPGPPP APLSGVLGSR GLPHHPSOGW 60 
GRAGPRAGAN VAWNSNCIVR WVGGQWARGC SQPGPFTTNL AMTCGGPWGS GClSJSl tn 
VSPWAPPSCP QGHPVLPTRL WAWGLQDPLC RVRVGAGHGS RHQPDAPVGV ARSWDGWRNieS 
TAPKTQNKNT TNGRRSPPPT EVGFEPLLIF PVSFLQPW AKSWDGWRN1 8 0 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 254 

(A) LANGE: 79 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



79 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 254: 

?LPVGG?^S CLR^SR^ ^AQRVWVS SLAGWRLERG TARARSPLTL60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 255 

(A) LANGE: 79 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 
ii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 255: 

LGLEATGLRQ ERWPPTGSG KVSGERARAV PRSSRQPARL LTQTRWAPPP PSSSLHLPAR60 
ARRPRARGAT GAAPAPPPS "^iR«wrff Ft>bbl.HLPAR60 

79 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 256 

(A) LANGE: 79 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 256: 

JZSSE? GQRGTGPGRP PLEPPAREAA HPNALGSSTT "™PAGAG60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 257 

(A) LANGE:51 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 254: 

pSvGGT^S CLR^SR? GGGAQRVWVS SLAGWRLERG TARARSPLTL60 

79 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 255 

(A) LANGE: 79 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 255: 

LGLEATGLRQ ERWPPTGSG KVSGERARAV PRSSRQPARL LTQTRWAPPP PSSSLHLPAR60 
ARRPRARGAT GAAPAPPPS rsabi^PAKbU 

79 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 256 

(A) LANGE: 79 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 256: 

WPGGDWPEAR TGCSTYGKRQ GQRGTGPGRP PLEPPAREAA HPNALGSSTT F I FAAPAGAG 6 0 
PPAESPRSNR SRASPAAIA ±t/wif Atrf\fabO 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 257 



(A) LANGE: 51 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 



WO 99/55858 

(D)TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
5 (Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 257: 

GHLGGPTGSV CSRILLASSP FYMNCCINKH RVPETTEVII LPTECWPGQA 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 258 

(A)LANGE:49 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 258: 

35 GGGFLGQIDK SKDNISLVTV IQLHSYTVAL FGLSHEEVLV TNYVFVGCF 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 259 

(A) LANGE: 48 AminosSuren 
40 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

45 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 
50 (A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(D) TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKULTYP: ORF 
5 (Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

io : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 257: 

GHLGGPTGSV CSRILLASSP FYMNCCINKH RVPETTEVII LPTECWPGQA W 51 

15 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 258 

(A)LANGE:49 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 



25 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



30 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 258: 



35 



GGGFLGQIDK SKDNISLVTV IQLHSYTVAL FGLSHEEVLV TNYVFVGCF 



49 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 259 



40 



(A) LANGE:48 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 



45 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



50 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 259: 

AFTRNTTNKV SDMLANQAR1 RSLRRPNWLC LLKDSSGLVS ILHELLHK 48 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 260 

(A) LANGE: 179 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKDLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 260: 

PGISVSVDKM ESSPFNRRQW TSLSLRVTAK ELSLVNKNKS SAIVEIFSKY QKAAEETNME 60 
KKRSNTENLS QHFRKGTLTV LKKKWENPGL GAESHTDSLR NSSTEIRHRA DHPPAEVTSH120 
AASGAKADQE EQIHPRSRLR SPPEALVQGR YPHIKDGEDL KDHSTESKKM ENCLGESRH 179 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 261 

(A) LANGE: 56 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 261: 

QATLLLEPKL TKKNKSTPDL DSGHLLKPSF RVDIPTSRTV RILKTTQQKV KKWKIV 56 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 262 



(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 259: 

AFTRNTTNKV SDMLANQARL RSLRRPNWLC LLKDSSGLVS ILHELLHK 4 8 

5 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 260 

(A) LANGE: 179 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

10 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

15 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 260: 

PGISVSVDKM ESSPFNRRQW TSLSLRVTAK ELSLVNKNKS SAIVEIFSKY QKAAEETNME 60 
25 KKRSNTENLS QHFRKGTLTV LKKKWENPGL GAESHTDSLR NSSTEIRHRA DHPPAEVTSH120 
AASGAKADQE EQIHPRSRLR SPPEALVQGR YPHIKDGEDL KDHSTESKKM ENCLGESRH 179 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 261 

30 (A) LANGE: 56 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



40 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 261: 

45 

QATLLLEPKL TKKNKSTPDL DSGHLLKPSF RVDIPTSRTV RILKTTQQKV KKWKIV 56 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 262 



50 



(A) LANGE:94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 262: 

DSAPSPGFSH FFFNTVRVPF LKCWERFSVL LLFFSMFVSS AAFWYLENIS TIADDLFLLTSO 
RESSLAVTLN DSEVHCRLLN GDDSILSTDT EIPG riADDLFLLToO 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 263 

(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 263: 

CsKvS SSf^ 0 KRKKNVEENM A *SALMEVAG YCLIERMLWN PMLKIKSVWL60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 264 

(A) LANGE: 74 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 



WO 99/55858 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 262: 

15 DSAPSPGFSH FFFNTVRVPF LKCWERFSVL LLFFSMFVSS AAFWYLENIS TIADDLFLLT60 
RESSLAVTLN DSEVHCRLLN GDDSILSTDT EIPG 94 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 263 

20 (A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 (ii) MOLEKDLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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30 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 263: 

35 

VMSDPADKAA RADSARAARG KRKKNVEENM AYSALMEVAG YCLIERMLWN PMLKIKSVWL60 
CSYAVMVIPR QLAKV 75 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 264 

40 

(A) LANGE: 74 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



50 

(vi) HERKUNFT: 



5 



10 



15 



20 



30 



40 



45 



50 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 264: 

AMFSSTFFFL LPRAARAESA RAALSAGSLI TYAFYKRLPK KKLLTRNVDK PLKANKQQTV60 
VFAFSYSWQA EVRA 74 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 265 

(A) LANGE: 63 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 265: 

DSKAFSLLSS NQPLPSKLSR PCFPPHFFFF YLEPLEPNRL EPPCLLDHSS PTHFIKGYPK60 
RNC 63 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 266 



(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

35 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 266: 

RRGSGSRSSM APVLASMLWM STRGTAMTST SLCTSRARSR PMPSSSSPTP TAWRCCCATR60 
TRVSTSTRTG ASLRMWCCSG GRCLLLWPTS APTR 94 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 267 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 264: 

SsWQA JES"™ RAALSAGSLI TYAFYKRLPK KKLLTRNVDK PLKANKQQTV60 



74 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 265 

(A) LANGE: 63 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 265: 

DSKAFSLLSS NQPLPSKLSR PCFPPHFFFF YLEPLEPNRL EPPCLLDHSS PTH FI KG Y PK 6 0 

63 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 266 

(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 266: 

RRGSGSRSSM APVLASMLWM STRGTAMTST SLCTSRARSR PMPSSSSPTP TAWRCCCATR60 
TRVSTSTRTG ASLRMWCCSG GRCLLLWPTS APTR lAWKL^ATRgO 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 267 
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(A) LANGE: 254 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 267: 

GDRKPLYHYG RGMNPADKPA WAREVKERTR MNKQQNSPLA KSKPGSTGPE PPSPQASPGP 60 
PGLPWAPKPY HKFMAFKSFA DLPHRPLLVD LTVEEGQRLK VIYGSSAGFH AVDVDSGNSYllo 
DIYIPVHIQS QITPHAIIFL PNTDGMEMLL CYEDEGVYVN TYGRIIKDW SgeSKJsS 
Sr 1 " 1 " 5 VETGHLDGVF MHKRAQRLKF LCERNDKVFF A^RSGg'ssSJo 



254 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 268 

(A) LANGE: 231 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 268: 

GKKHLVIPLT QELEPLSSFV HEDPVEVARL HRADLNGFLT PAHYLVGADV GHRSRHLPPL fin 
QHHILNDAPV RVDVDTLVLV AQQHLHAVGV GEEDDGMGRD LALDVHRDVD vSSl20 
SMEASTGAID DLEPLPLLYC QVDQQRAVGE VGKGLEGHEF WGFGGPGEA WG PWGGLG AG 180 
GLRPRAAWLA LGQGRVLLLV HPCSLFYLSG PGWFVSGIHA PTIMVQGLPV J GPWGGLGAG ^J 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 269 

(A) LANGE: 454 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(A) LANGE: 254 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 267: 

GDRKPLYHYG RGMNPADKPA WAREVKERTR MNKQQNSPLA KSKPGSTGPE PPSPOASPPP fin 
PGLPWAPKPY HKFMAFKSFA DLPHRPLLVD LTVEEGQRLK VIYGSSAGfS AVDWSGNSYl^ 
DIYIPVHIQS QITPHAIIFL PNTDGMEMLL CYEDEGVYVN TYGRIIKDVV ScS^lfin 

ssssss ve ~ mhkraqrlkf ™ = issss;s 

254 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 268 

(A) LANGE: 231 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 268: 



GKKHLVIPLT QELEPLSSFV HEDPVEVARL HRADLNGFLT PAHYLVGADV GHRSRHT PPT *n 
QHHILNDAPV RVDVDTLVLV AQQHLHAVGV GEEDDGMGRD LALDVHRDVD 
SMEASTGAID DLEPLPLLYC QVDQQRAVGE VGKGLEGHEF WGFGGPGEA wSwrnSS \l n 
GLRPRAAWLA LGQGRVLLLV HPCSLFYLSG PGWFVSGIHA wS5£50 p 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 269 

(A) LANGE: 454 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 269: 

GAGCTSPGLW ARKAAARCLP TYPSRAQPSN VGRRRRRRPG LGALAAGVPA MAESVERLQQ 60 
RVQELERELA QERSLQVPRS GDGGGGRVRI EKMSSEWDS NPYSRLMALK RMGIVSDYEK120 

15 IRTFAVAIVG VGGVGSVTAE MLTRCGIGKL LLFDYDKVEL ANMNRLFFQP HQAGLSKVQA180 
AEHTLRNINP DVLFEVHNYN ITTVEMFQHF MDRISNGGLE EGKPVDLVLS CVDNFEARMT240 
INTACNELGQ TWMESGVSEN AVSGHIQLII PGESACFACA PPLWAANID EKTLKREGVC300 
AASLPTTMGV VAGILVQNVL KFLLNFGTVS FYLGYNAMQD FFPTMSMKPN PQCDDRNCRK360 
QQEEYKKKVA ALPKQEVIQE EEEIIHEDNE WGIELVSEVS EEELKNFSGP VPDLPEGITV4 20 

20 AYTIPKKQED SVTELTVEDS GESLEDLMAK MKNM 4 54 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 270 

(A)LANGE: 123 Aminosauren 
25 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
35 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 270: 

40 KLTVPKFNRN FNTFCTKIPA TTPIWGRLA AQTPSRFRVF SSIFAATTSG GAHAKQADSP 60 
GIISCICPET AFSLTPDSIH VCPSSLQAVF IVIRASKLST QLRTRSTGFP SSNPPLLILS120 
MKC 123 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 271 

45 

(A) LANGE: 176 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 269: 

GAGCTSPGLW ARKAAARCLP TYPSRAQPSN VGRRRRRRPG LGALAAGVPA MAESVERLQQ 60 
RVQELERELA QERSLQVPRS GDGGGGRVRI EKMSSEWDS NPYSRLMALK RMGIVSDYEK120 

15 IRTFAVAIVG VGGVGSVTAE MLTRCGIGKL LLFDYDKVEL ANMNRLFFQP HQAGLS KVQA 180 
AEHTLRNINP DVLFEVHNYN ITTVENFQHF MDRISNGGLE EGKPVDLVLS CVDN FE ARMT 240 
INTACNELGQ TWMESGVSEN AVSGHIQLII PGESACFACA PPLWAANID EKTLKREGVC300 
AASLPTTMGV VAGILVQNVL KFLLNFGTVS FYLGYNAMQD FFPTMSMKPN PQCDDRNCRK360 
QQEEYKKKVA ALPKQEVIQE EEEIIHEDNE WGIELVSEVS EEELKNFSGP VPDLPEGITV420 

20 AYTIPKKQED SVTELTVEDS GESLEDLMAK MKNM 4 54 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 270 

(A) LANGE: 123 AminosSuren 
25 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
35 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 270: 

40 KLTVPKFNRN FNTFCTKIPA TTPIWGRLA AQTPSRFRVF SSIFAATTSG GAHAKQADSP 60 
GIISCICPET AFSLTPDSIH VCPSSLQAVF IVIRASKLST QLRTRSTGFP SSNPPLLILS120 
MKC 123 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 271 

(A) LANGE: 176 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 271: 

CSSEYVLLLE LYLILLDEVG RKVYSYWLVP PCHNQRVATY QCHILSAFQQ SHYLLHQHLL 60 
LLRQRYGFSH SRLQFPFVSM PSSGCRDSNP PPLSSSSRCG PGRPLRRRSS GPADSSPGQV120 
PAPAPGPAAA GAPQTPPWLG LRPPTLPARA FAAAFAPRCS AGPARGTWGG TSPLPS 176 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 272 

(A) LANGE: 117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 272: 

EARQAWTGAK GAGSLTFSSL QSGHLASGSQ SPESTKAPGT PPTPSYPGTP SRQLLWQWVO 60 
PRPALPASSP CSRHQLYLPR QAMSWLLSPA PSVPLDFSGA SPVWATLCFP HPRLPHR 117 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 273 

(A) LANGE: 86 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 272: 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 271: 

CSSEYVLLLE LYLILLDEVG RKVYSYWLVP PCHNQRVATY QCHILSAFQQ SHYLLHQHLL 60 
LLRQRYGFSH SRLQFPFVSM PSSGCRDSNP PPLSSSSRCG PGRPLRRRSS GPADSSPGQV120 
PAPAPGPAAA GAPQTPPWLG LRPPTLPARA FAAAFAPRCS AGPARGTWGG TSPLPS 176 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 272 

(A) LANGE: 117 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 272: 

EARQAWTGAK GAGSLTFSSL QSGHLASGSQ SPESTKAPGT PPTPSYPGTP SRQLLWQWVQ 60 
PRPALPASSP CSRHQLYLPR QAMSWLLSPA PSVPLDFSGA SPVWATLCFP HPRLPHR 117 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 273 

(A) LANGE: 86 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 272: 



86 
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APALPPPAGN VLASQPSTIC SPRLLRGQPS LGHPLFPSSS APTQVTDPAD SFSLGKVrrrsn 
LTSPSSPPPI HTHRHPPTPG RLVSHM tf 1U ™ SFSLGKVGCC60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 274 

(A) LANGE: 177 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 274: 

EARTLPAGGG RAGAYCRERR LAVLAWAGPT AITVAYLGSL GRMEWVGCQG LWCFLVIGTL 60 
MPSAHFAKKK KLMTLLPWLL SMLAWPPRVG GTSPLLAEAG EQVLSYDPIH QAgSspSGH1?0 
HSSQHQGPVG LGQGSEKGWQ EVPRSSQPGR GTNALNTSKL RDPKVSTPGS Srh 177 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 275 

(A) LANGE: 71 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 275: 

f/sllTllll H SVSVTTSC LFPSLHLLQF ^MLLLLVHF CLPYQAVNEG RNLVCFIHHH60 

71 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 276 
(A) LANGE: 102 Aminosauren 
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APALPPPAGN VLASQPSTIC SPRLLRGQPS LGHPLFPSSS APTQVTDPAD SFSLGKVGCC60 
LTSPSSPPPI HTHRHPPTPG RLVSHM 86 

5 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 274 

(A) LANGE:177 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

10 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

15 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 274: 

EARTLPAGGG RAGAYCRERR LAVLAWAGPT AITVAYLGSL GRMEWVGCQG LWCFLVIGTL 60 
MPSAHFAKKK KLMTLLPWLL SMLAWPPRVG GTSPLLAEAG EQVLSYDPIH QAGVLSPSGH120 
25 HSSQHQGPVG LGQGSEKGWQ EVPRSSQPGR GTNALNTSKL RDPKVSTPGS GLPPHRH 177 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 275 

(A) LANGE: 71 AminosSuren 
30 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

35 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
40 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 275: 

45 QFPGPSVPEQ STSVSVTTSC LFPSLHLLQF IYMLLLLVHF CLPYQAVNEG RNLVCFIHHH60 
VPSAWHIVGL H 71 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 276 

50 

(A) LANGE: 102 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 276: 

FFFFETFFFF FFFCLINMSI YLAPDGNTKS WQWEWKGSLS QILPYYVDPK AGLGSKAHKP 60 
PKQIFIEHLD YYRPSILLGT MGDVKEVISH MICLQGAKNA SG AGLGSKAHKP 60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 277 

(A) LANGE: 65 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 277: 

GVIESRRVLS RGVIRFIFKQ PNPGRCGPIL SALKKIPFPY LPASIMSVEE SNCGSFEGDG60 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 278 

(A) LANGE: 65 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



10 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 276: 

15 

FFFFFFFFFF FFFCLINMSI YLAPDGNTKS WQWEWKGSLS QILPYYVDPK AGLGSKAHKP 60 
PKQIFIEHLD YYRPSILLGT MGDVKEVISH MICLQGAKNA SG 102 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 277 

20 

(A) LANGE: 65 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



35 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 277: 

GVIESRRVLS RGVIRFIFKQ PNPGRCGPIL SALKKIPFPY LPASIMSVEE SNCGSFEGDG60 
PFFPV 65 

40 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 278 

(A) LANGE: 65 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

45 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

50 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 278: 

FFFFFFFFFF FFLFNKYEHL FGTRWQYKIL AVGVERFSLS NTSILCRPKG RTWQQGSQTT60 



65 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 279 

(A) LANGE: 489 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 279: 

LADSFPGSSP YEGYNYGSFE NVSGSTDGLV DSAGTGDLSD GYQGRSFEPV GTRPRVDSMS 60 
SVEEDDYDTL TDIDSDKNVI RTKQYLYVAD LARKDKRVLR KKYQIYFWNI ATiIvSaLpJS 
WQLVITYQT VVNVTGNQDI CYYNFLCAHP LGNLSAFNNI LSNLGYILLG LlSliSoLsS 
EINHNRALLR NDLCALECGI PKHFGLFYAM GTALMMEGLL SACDHVCPNY TNFQFDTSFM240 
YMIAGLCMLK LYQKRHPDIN ASAYSAYACL AIVIFFSVLG VVFGKGNTAF S^SSS 
ATLLLSTQLY YMGRWKLDSG IFRRILHVLY TDCIRQCSGP LYVDRMVLLV 
rlfJ^l™ FASYLLAIGI CNLLLYFAFY IIMKLRSGER IKLIPLLCIV CTSVVwSS«S 

vqSyvf QKTPAESREH nrd «^f DDHDIWHFLS siamfgsflv llSSSSJbS 

489 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 280 

(A) LANGE: 182 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 



20 



25 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 278: 

FFFFFFFFFF FFLFNKYEHL FGTRWQYKIL AVGVERFSLS NTSILCRPKG RTWQQGSQTT60 
QTNIY 65 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 279 



(A) LANGE: 489 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

15 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 279: 



LADSFPGSSP YEGYNYGSFE NVSGSTDGLV DSAGTGDLSD GYQGRSFEPV GTRPRVDSMS 60 
SVEEDDYDTL TDIDSDKNVI RTKQYLYVAD LARKDKRVLR KKYQIYFWNI AT I AVFYALP 120 

30 VVQLVITYQT VVNVTGNQDI CYYNFLCAHP LGNLSAFNNI LSNLGYILLG LLFLLIILQR180 
EINHNRALLR NDLCALECGI PKHFGLFYAM GTALMMEGLL SACDHVCPNY TNFQFDTSFM240 
YMIAGLCMLK LYQKRHPDIN ASAYSAYACL AIVIFFSVLG VVFGKGNTAF WIVFSIIHII300 
ATLLLSTQLY YMGRWKLDSG IFRRILHVLY TDCIRQCSGP LYVDRMVLLV MGNVINWSLA360 
AYGLIMRPND FASYLLAIGI CNLLLYFAFY I IMKLRSGER IKLIPLLCIV CTSVVWGFAL420 

35 FFFFQGLSTW QKTPAESREH NRDCILLDFF DDHDIWHFLS SIAMFGSFLV LLTLDDDLDT480 
VQRDKIYVF 489 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 280 

40 (A) LANGE: 182 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



50 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 280: 

APLCHRPVTL SCCGDESQHR CPALDGSRTA RSSLGLAWDS HGVAWNLAAA LCRGAGLLPW 60 
DPQMLAKLLL SSQCWGLPWA PVLWLSICPF ARGRMEGTPS PFHALHFARP PPHNAPAWDlJS 
RPLFPPILPL QGLVWGLNLC PVSGPQFSLG CPWLPSLPIP VSQDGWGYEI LctS^OSwS 

182 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 281 

(A) LANGE: 536 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 281: 

ARPGCPAAIQ CWAAVLGLIP TARQSDRSMT QRSSGPLEVK RRAQLLLEDI DLVPLHSIOV 60 
VIQCQQHQEG PEHGDGGEEV PDVWVKEVE EDAVPWLPR LCRGFLPGAE SLEEEEEREA120 
PDHGGANDAE QGDELDPLPT PELHDDVEGE VKEQVADANG QQVGSEIIGA HDKPIGSORP180 
VDDVAHDQQH HAVHVERPAA LPDAVCVEHV EDAAEDPRVQ FPPAHVIELR AEEQGGDDVN2 4 0 
DGEDDPERRV PFAKDHAQHR EEDDNGQAGV GTVGAGVDVR VPLLVELOHA ESGDHVHERC300 
VKLEIGIVGA HMIASTEQPL HHQGCAHGVE KPKVFGDPTF QGTEVIAQQG PW?^PLQD360 
DEQEKQPQQD VPQVAEDWE GAEIAQWVGA EEWVADVLI PCDIHHRLVG DHQLHHRKGI4 20 
EDSNGGNVPE VDLVLFPQNT LVLPCQVSHI EVLLGANDIL VGIDVGQCVV VILLHRAHGV4 80 
HSGPSTYRFK GAALVTVREV PSASAVNQTI GRSRNILKGA IWTLIRGTA RKRIS^ 536 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 282 

(A) LANGE: 551 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 280: 

APLCHRPVTL SCCGDESQHR CPALDGSRTA RSSLGLAWDS HGVAWNLAAA LCRGAGLLPW 60 
5 DPQMLAKLLL SSQCWGLPWA PVLWLSICPF ARGRMEGTPS PFHALHFARP PPHNAPAWDL120 
RPLFPPILPL QGLVWGLNLC PVSGPQFSLG CPWLPSLPIP VSQDGWGYEI LGVGQLVPDF1 8 0 
WC 182 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 281 

10 

(A) LANGE: 536 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

20 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 281 : 

ARPGCPAAIQ CWAAVLGLIP TARQSDRSMT QRSSGPLEVK RRAQLLLEDI DLVPLHSIQV 60 
VIQCQQHQEG PEHGDGGEEV PDVWVKEVE EDAVPWLPR LCRGFLPGAE SLEEEEEREA120 
PDHGGANDAE QGDELDPLPT PELHDDVEGE VKEQVADANG QQVGSEIIGA HDKPIGSQRP180 

30 VDDVAHDQQH HAVHVERPAA LPDAVCVEHV EDAAEDPRVQ FPPAHVIELR AEEQGGDDVN2 4 0 
DGEDDPERRV PFAKDHAQHR EEDDNGQAGV GTVGAGVDVR VPLLVELQHA ESGDHVHERC300 
VKLEIGIVGA HMIASTEQPL HHQGCAHGVE KPKVFGDPTF QGTEVIAQQG PVWDLPLQD3 60 
DEQEKQPQQD VPQVAEDWE GAEIAQWVGA EEVVVADVLI PCDIHHRLVG DHQLHHRKGI4 20 
EDSNGGNVPE VDLVLFPQNT LVLPCQVSHI EVLLGANDIL VGIDVGQCVV VILLHRAHGV4 80 

35 HSGPSTYRFK GAALVTVREV PSASAVNQTI GRSRNILKGA IWTLIRGTA RKRISQ 536 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 282 

40 (A) LANGE: 551 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



50 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 282: 

PLSSPSCCRY RRCCRRLRPP LRSWQPGPR TMSLSRSEEM HRLTENVYKT IMEOFNPSLR SO 

NFIAMGKNYE KALAGVTYAA KGYFDALVKM GELASESQGS KELGDVLFQM 

LEEMLKSFHN ELLTQLEQKV ELDSRYLSAA LKKYQTEQRS KGDALDKCQA SlRkS^ 

GSKNPQKYSD KELQYIDAIS NKQGELENYV SDGYKTALTE ERRRFCFLVE KQCAVAKNS A2 4 0 

AYHSKGKELL AQKLPLWQQA CADPSKIPER AVQLMQQVAS NGATLPSALS SSlVMMM 

PIPGAKPLPV PPELAPFVGR MSAQESTPIM NGVTGPDGED YSPWADRKAA WraSpwSSS 

QSKLSDSYSN TLPVRKSVTP KNSYATTENK TLPRSSSMAA GLERNGRMRV* 

NSTLLSFKEG DLITLLVPEA RDGWHYGESE KTKMRGWFPF SYTRVLDSDG 80 

mssadJevar f DDLAIPPP d™si«fp AQTASGFKQR PYSVAVPAFS qgldIS^S 

551 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 283 

(A) LANGE: 185 AminosSuren 
'(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 283: 

AGEAAGQPGS PPSHQLAKCP PLTQGYPRLH GHVTRGVYPQ EAAPQPWAAQ PLGLALQGPA 60 

PHSARPCLEQ lgsspgqtqv gqdqaagawm fstqertddd rtgymgrage SS££S J? 

PSAEEGGRPV VGHCRLQLDV GKGILTLVRR LRIWPLPHRR CSWTALHSHP GPGRR^RPHieS 

185 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 284 

(A) LANGE: 518 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 282: 



PLSSPSCCRY RRCCRRLRPP LRSWQPGPR TMSLSRSEEM HRLTENVYKT IMEQFNPSLR 60 
NFIAMGKNYE KALAGVTYAA KGYFDALVKM GELASESQGS KELGDVLFQM ABVHMIOnSJS 
LEEMLKSFHN ELLTQLEQKV ELDSRYLSAA LKKYQTEQRS KGDALDKCQA SlrKKSOIbS 
GSKNPQKYSD KELQYIDAIS NKQGELENYV SDGYKTAWE ERr£35£ 
AYHSKGKELL AQKLPLWQQA CADPSKIPER AVQLMQQVAS NGATLPSALS ASKSNL^^3oS 
PIPGAKPLPV PPELAPFVGR MSAQESTPIM NGVTGPDGED YSPWADRKAA QPKsSSS 
QSKLSDSYSN TLPVRKSVTP KNSYATTENK TLPRSSSMAA GLERNGRMRV ShaIgD420 
NSTLLSFKEG DLITLLVPEA RDGWHYGESE KTKMRGWFPF SYTRVLDSDG SSJSJbS 

mssadS ? KDDLAIPPP ^aasrafp aqtasgfkqr pysvavpafI S 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 283 

(A) LANGE: 185 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 283: 

ageaagqpgs ppshqlakcp pltqgyprlh ghvtrgvypq EAAPQPWAAQ PLGLALOCPA fif) 

pSSE"* LGSSPG Q T Q V GQDQAAGAWM FSTQERTDDD RTGVmS SS££S 
PSAEEGGRPV VGHCRLQLDV GKGILTLVRR LRIWPLPHRR CSWTALHSHP GPGRR^RPHlsS 

185 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 284 

(A) LANGE: 518 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 284: 

SGGSESGHFH IGAAHGPRSI VIQALGEGGH GHTVGPLLEA AGRLGGEGPG GGAVTrrwnr «n 
SSSK'S* AMLPLLQAH VQPVTAIAVQ DPGVGEGKPA JSSSS toSSSiS 

Qegawpssv gedglhphta ialqagchga rarqslvlgg mJJSS™ 

AHGECVGVGV AELALRLRRR QGFGLGSLAV SPRAWLAIR ACDAVHDGCA LLgSpher?40 

cqlgghrqgl gprngvgndq vglggrqgag eggavaghll helhralrdl mSctgSmmS 

RQLLRQQLLA LGVVGRGVLG HGALLLHQEA EAPALLCQCG LVAVGhSlQ SadGV^sS 
VLQLLVRVLL RILAALALLP KLLQLSLTLV QGVAFApElS LVFLORStS PwSJlSLS 
QHFIOLILDL PVDFSHLEEN VSEFFGALAL AGQLPHLHQG 5SSSSS«S 
TCQCLLVILP HGDEVPEARV ELLHDGLIDI FREPVHLL »KVAFGCIRH480 

518 



(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO 285 

(A) LANGE: 217 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 285: 

VREAARREQR YQEQGGEASP QRTWEQQQEV VSRNRNEQES AVHPREIFKQ KERAMSTTSI 60 
vfZf LRS PFL Q K Q LT Q P ETHFGREPAA AISRPRADLP AEEPAPSTPP SSIeSisS 
YEEPPEQETF YEQPPLVQQQ GAGSEHIDHH IQGQGLSGQG LCARALYDYQ mSESSbS 
PENLITGIEV I DEGWWRGYG PDGHFGMFPA NYVELIE AADDTEISFD180 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 286 

(A) LANGE: 162 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 286: 



383 

WO 99/55858 PCT/DE99/01258 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 284: 

SGGSESGHFH IGAAHGPRSI VIQALGEGGH GHTVGPLLEA AGRLGGEGPG GGAVIGGWDG 60 
QWLVQEVAR AAALPLLQAH VQPVTAIAVQ DPGVGEGKPA PHLGLLTLSV VPAIAGLRHQ120 
5 QGNEVTLLEA QEGAVVPSSV GEDGLHPHTA IALQAGCHGA RARQSLVLGG GIAVFWGHAL180 
AHGECVGVGV AELALRLRRR QGFGLGSLAV SPRAVVLAIR ACDAVHDGCA LLGRHPPHER240 
CQLGGHRQGL GPRNGVGNDQ VGLGGRQGAG EGGAVAGHLL HELHRALRDL AGVGTGLLPQ300 
RQLLRQQLLA LGVVGRGVLG HGALLLHQEA EAPALLCQCG LVAVGHVILQ LALL VADG VD3 6 0 
VLQLLVRVLL RILAALALLP KLLQLSLTLV QGVAFAPLLS LVFLQRSTQI PGVQLHLLLQ420 
10 LRKQLWKRL QHFFQLILDL PVDFSHLEEN VSEFFGALAL AGQLPHLHQG VKVAFGCIRH480 
TCQCLLVILP HGDEVPEARV ELLHDGLIDI FREPVHLL 518 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 285 

15 (A) LANGE: 217 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

20 (ii) MOLEKIILTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



25 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



30 



35 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 285: 



VREAARREQR YQEQGGEASP QRTWEQQQEV VSRNRNEQES AVHPREIFKQ KERAMSTTSI 60 
SSPQPGKLRS PFLQKQLTQP ETHFGREPAA AISRPRADLP AEEPAPSTPP CLVQAEEEAV1 2 0 
YEEPPEQETF YEQPPLVQQQ GAGSEHIDHH IQGQGLSGQG LCARALYDYQ AADDTEISFD180 
PENLITGIEV I DEGWWRGYG PDGHFGMFPA NYVELIE 217 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 286 

(A) LANGE: 162 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

45 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 286: 
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AGASGRLWLP SAFICLFSFS 
AGNLSCWSLL CAPHSISLSL 
ASTDSDFRKS NTEWPWPWF 



LASKGWWPPL FRMTLGNSER 
CLGYGKWGCR WPSSHPGYSK 
PYFLSQLIRV SEEQICFWTK 



RELFLAEFVT KVRVDHGGLA 60 
TADTTCSSTR LTRCLQAPVC 120 
KK 162 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 287 

(A) LANGE: 173 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 287: 

LLACRGWPGR RWWEELNSGK VMYAFCRVKD PNSGLPKFVL INWTGEGVND VRKGACASHV 60 
STMASFLKGA HVTINARAEE DVEPECIMEK VAKASGANYS FHKESGRFQD VGPQAPVGSV120 
YQKTNAVSEI KRVGKDSFWA KAEKEEENRR LEEKRRAEEA QRQWSRSAGS VSA 173 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 288 

(A) LANGE: 597 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 288: 

EKCGQYIQKG YSKLKIYNCE LENVAEFEGL TDFSDTFKLY RGKSDENEDP SWGEFKGSF 60 
RIYPLPDDPS VPAPPRQFRE LPDSVPQECT VRIYIVRGLE LQPQDNNGLC DPYIKITLGK120 
KVIEDRDHYI PNTLNPVFGR MYELSCYLPQ EKDLKISVYD YDTFTRDEKV GETIIDLENR180 
FLSRFGSHCG IPEEYCVSGV NTWRDQLRPT QLLQNVARFK GFPQPILSED GSRIRYGGRD2 4 0 
YSLDEFEANK ILHQHLGAPE ERLALHILRT QGLVPEHVET RTLHSTFQPN I SQGKLQMWV3 0 0 
DVFPKSLGPP GPPFNITPRK AKKYYLRVII WNTKDVILDE KSITGEEMSD IYVKGWIPGN360 
EENKQKTDVH YRSLDGEGNF NWRFVFPFDY LPAEQLCIVA KKEHFWSIDQ TEFRIPPRLI420 
IQIWDNDKFS LDDYLGFLEL DLRHTIIPAK SPEKCRLDMI PDLKAMNPLK AKTASLFEQK4 80 
SMKGWWPCYA EKDGARVMAG KVEMTLEILN EKEADERPAG KGRDEPNMNP KLDLPNRPET540 
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AGASGRLWLP SAFICLFSFS 
AGNLSCWSLL CAPHSISLSL 
ASTDSDFRKS NTEWPWPWF 



LASKGWWPPL FRMTLGNSER 
CLGYGKWGCR WPSSHPGYSK 
PYFLSQLIRV SEEQICFWTK 



RELFLAEFVT KVRVDHGGLA 60 
TADTTCSSTR LTRCLQAPVC 120 
KK 162 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 287 

(A) LANGE: 173 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 287: 

LLACRGWPGR RWWEELNSGK VMYAFCRVKD PNSGLPKFVL INWTGEGVND VRKGACASHV 60 
STMASFLKGA HVTINARAEE DVEPECIMEK VAKASGANYS FHKESGRFQD WPQAPWSVlS 
YQKTNAVSEI KRVGKDSFWA KAEKEEENRR LEEKRRAEEA QRQWSRSAGS VSA 113 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 288 

(A) LANGE: 597 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 288: 



EKCGQYIQKG 
RIYPLPDDPS 
KVIEDRDHYI 
FLSRFGSHCG 
YSLDEFEANK 
DVFPKSLGPP 
EENKQKTDVH 
IQIWDNDKFS 
SMKGWWPCYA 



YSKLKI YNCE 
VPAPPRQFRE 
PNTLNPVFGR 
IPEEYCVSGV 
ILHQHLGAPE 
GPPFNITPRK 
YRSLDGEGNF 
LDDYLGFLEL 
EKDGARVMAG 



LENVAEFEGL 
LPDSVPQECT 
MYELSCYLPQ 
NTWRDQLRPT 
ERLALHILRT 
AKKYYLRVII 
NWRFVFPFDY 
DLRHTIIPAK 
KVEMTLEILN 



TDFSDTFKLY 
VRIYIVRGLE 
EKDLKISVYD 
QLLQNVARFK 
QGLVPEHVET 
WNTKDVILDE 
LPAEQLCIVA 
SPEKCRLDMI 
EKEADERPAG 



RGKSDENEDP 
LQPQDNNGLC 
YDTFTRDEKV 
GFPQPILSED 
RTLHSTFQPN 
KSITGEEMSD 
KKEHFWSIDQ 
PDLKAMNPLK 
KGRDEPNMNP 



SVVGEFKGSF 60 
DPYIKITLGK120 
GETIIDLENR180 
GSRIRYGGRD240 
I SQGKLQMWV3 0 0 
IYVKGWIPGN360 
TEFRIPPRLI4 20 
AKTASLFEQK4 80 
KLDLPNRPET54 0 
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SFLWFTNPCK TMKFIVWRRF KWVIIGLLFL LILLLFVAVL LYSLPNYLSM KIVKPNV 597 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 289 

(A) LANGE: 120 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 289: 

DQHSCFKMSP DSKASHNPSF PKMGVESDME DETTAWMNLK PTKSCTSTSG PLKSGLLFTS «n 
SGLRGWSLST WKQGLCTAPS SPTFPRENFR CGWMFSPRVW GHQAlL^H PgStSJo 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 290 

(A) LANGE: 289 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 290: 

ETQVVIQRKL VIVPYLNDQP GWDSKFRLVN TPEMLFFRND TELFGWKVVK RENKSPVKIP 60 
FTIQRSVMDI CFLFVFFIAR NPAFDVDVTH FLSCDAFLVQ DNVLGVPDDH TOVVFLGFPG1 ? n 
CDVERRAWWP QTLGENIHPH LKFSLGNVGL EGAVQSPCFH VLRDQPLSpS KSlFRgJsS 
PEVLVQDFVG FKFIQAWSS SISDSTPIFG KDGLWEAFES GDILKQLCWS 
NTVLLWYAAV GPKAGKESVF QINNCFSYFF IPGKGVIIID RNFQVFFLR QLISPGIDSR ^° 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 291 



(A) LANGE: 201 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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SFLWFTNPCK TMKFIVWRRF KWVIIGLLFL LILLLFVAVL LYSLPNYLSM KIVKPNV 597 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 289 

5 (A) LANGE: 120 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 (ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



15 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 289: 

20 

DQHSCFKMSP DSKASHNPSF PKMGVESDME DETTAWMNLK PTKSCTSTSG PLKSGLLFTS 60 
SGLRGWSLST WKQGLCTAPS SPTFPRENFR CGWMFSPRVW GHQALLSTSH PGKPRNTTCV1 2 0 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 290 

25 

(A) LANGE: 289 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

35 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



40 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 290: 

ETQVVIQRKL VIVPYLNDQP GWDSKFRLVN TPEMLFFRND TELFGWKVVK RENKSPVKIP 60 
FTIQRSVMDI CFLFVFFIAR NPAFDVDVTH FLSCDAFLVQ DNVLGVPDDH TQWFLGFPG120 
CDVERRAWWP QTLGENIHPH LKFSLGNVGL EGAVQSPCFH VLRDQPLSPE DVKSKPLFRG1 8 0 
45 PEVLVQDFVG FKFIQAWSS SISDSTPIFG KDGLWEAFES GDILKQLCWS QLISPGIDSR24 0 
NTVLLWYAAV GPKAGKESVF QINNCFSYFF IPGKGVIIID RNFQVFFLR 289 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 291 



50 



(A) LANGE: 201 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 291: 



GTGDGSKEIN IVWGIQVPIF HNGPWVSTNH PVARFPRITS LASEGIIVPS TSTIRGMGVW 60 
RASCGDCRAD STSSIAQDRG PGLTIGHQAL GSLVWVGESW GQTWGEYLGG PrSlSJo 
QSWALSISEE WKKRDFLFH FLNFLCMLVE DMFAHKLRTL EFLATERTQP LILAOFLRVG1 fi f) 
GDELLHFLLW VFAPHLLGLF L "i^&Kiyr LILAQFLRVG180 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 292 

(A) LANGE:171 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 292: 

SVIFFKIGFC EGRLVGRGGV PGSEAQSCVL SSSVWISLAA SLMSLRTICL CWVMPLMLRT fin 
RRVRSLFTPG LSSHSRRRMF CRFQQISLML TLRSKVTQPR RKNLLSGWGS SwSSlS 
LLQREMISAR EMLGAMLRMK REQVLCSGRG LHSSPAASLG FSHSsKgS f ATRIKPGY ^0 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 293 

(A) LANGE: 485 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 291: 

GTGDGSKEIN IVWGIQVPIF HNGPWVSTNH PVARFPRITS LASEGIIVPS TSTIRGMGVW 60 
RASCGDCRAD STSSIAQDRG PGLTIGHQAL GSLVWVGESW GQTWGEYLGG PRWLGWLDLR1 2 0 
QSWALSISEE WKKRDFLFH FLNFLCMLVE DMFAHKLRTL EFLATERTQP LILAQFLRVG180 
GDELLHFLLW VFAPHLLGLF L x^uri.Kvi^ou 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 292 

(A) LANGE: 171 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 292: 

SVIFFKIGFC EGRLVGRGGV PGSEAQSCVL SSSVWISLAA SLMSLRTICL CWVMPLMLRT 60 
RRVRSLFTPG LSSHSRRRMF CRFQQISLML TLRSKVTQPR RKNLLSGWGS ESATRIKPGY120 
LLQREMISAR EMLGAMLRMK REQVLCSGRG LHSSPAASLG FSHSSSLGFS F 171 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 293 

(A) LANGE: 485 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 293: 



EKEKPKEEEW EKPKDAAGLE CKPRPLHKTC SLFMRNIAPN ISRAEIISLC KRYPGFMRVA 60 
LSEPQPERRF FRRGWVTFDR SVNIKEICWN LQNIRLRECE LSPGVNRDLT SvSSl?0 
QHKQIVRNDI KLAAKLIHTL DDRTQLWASE PGTPPLPTSL PSQOTlSS ^dSieEVsIiSO 
EEEELLGSSG GAPPEEPPKE GNPAEINVER DEKLIKVLDK LLLYLRIVHS LdSSS 
NEDEMPNRCG IIHVRGPMPP NRISHGEVLE WQKTFEEKLT PLLSVRESLS EEeISgrSoS 
DPEQEVEKFV TSNTQELGKD KWLCPLSGKK FKGPEFVRKH I FNKHAEKIE EwSS 
NFLTDAKRPA LPEIKPAQPP GPAQILPPGL TPGLPYPHQT PQGLMPYGQP RPPILgSSS 
AVRPAVPTGG PPYPHAPYGA GRGNYDAFRG QGGYPGKPRN rSvrGDpSi vIyRDLDAPD 80 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 294 

(A) LANGE: 368 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 294: 

ESSGFQAIGR AEDDARSCWV KTSESTRPYQ LLRRRRPTLI TYRIFRHRRH KDTSSGDHLT 60 
CRLDPQAKDL KDGTQEEATK RQEAPVDPRP EGDPQRTVIS WRGAVIEPEQ SeLPsSe120 
VPTKPPLPPA RTQGTPVHLN YRQKGVIDVF LHAWKGYRKF AWGHDELKPV SRsSew^IrS 
GLTLIDALDT MWILGLRKEF EEARKWVSKK LHFEKDVDVN LFESTIRILG 
DSLFLRKAED FGNRLMPAFR TPSKIPYSDV NIGTGVAHPP RWTSDSTVAE VTsK£eFRE3oS 
LLSYLFER^^" QEAVEKVTQH "GLSGKKDG LVPMFINTHS GPVSpSSJ? JS2£££2S 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 295 

(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 293: 



EKEKPKEEEW EKPKDAAGLE CKPRPLHKTC SLFMRNIAPN ISRAEIISLC KRYPGFMRVa fin 

LSEPQPERRF FRRGWVTFDR SVNIKEICWN LQNIRLRECE LSPgSSS 

QHKQIVRNDI KLAAKLIHTL DDRTQLWASE PGTPPLPTSL PSQNPILKNI 

EEEELLGSSG GAPPEEPPKE GNPAEINVER DEKLIKVLDK LLLYLRIVHS SSSS^SS 

NEDEMPNRCG IIHVRGPMPP NRISHGEVLE WQKTFEEKLT PLLSVRESLS EeSSSSSJS 

TSNTQELGKD kulcplsskk fkgpefvrkh ifnkhaSS 

NFLTDAKRPA LPEIKPAQPP GPAQILPPGL TPGLPYPHQT PQGLMPYGQP RPpSJrSS™ 
AVRPAVPTGG PPYPHAPYGA GRGNYDAFRG QGGYPGKPRN rSrSi SSJSSSSS 

485 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 294 

(A) LANGE: 368 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 294: 



ESSGFQAIGR AEDDARSCWV KTSESTRPYQ LLRRRRPTLI TYRI FRHRRH KDTSSGDHLT an 
CRLDPQAKDL KDGTQEEATK RQEAPVDPRP EGDPQRTVIS WRGAVIEPEQ SsSSSl In 

VPTKPPLPPA rtqgtpvhln yrqkgvidvf lhawkgyrkf aSelkp? srSse^lisS 

GLTLIDALDT MWILGLRKEF EEARKWVSKK LHFEKDVDVN LFESTIRILG GLLsShLSG240 

dslflrkaed fgnrlmpafr tpskipysdv nigtgvahpp rwtsdstvae ws?SS™mJS 

SSSST QEAVEKVTQH ihglsgkkdg gSSSSS hg t gSsL 3 6o° 

368 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 295 

(A) LANGE: 94 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 295: 

ALRSPPRMRI VLSNRLTSTS FSKCNFFDTH FLASSNSFLR PKIHMVSSAS ISVRPRPNHSfin 
LKDLDTGFSS SWPHANLRYP FHACRKTSIT PFWR ™-™I>5AS ISVRPRPNHS60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 296 

(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 296: 

LLRHPLPGFL KFFPQTQDPH GVQRVDQCET EAKPLTEGPG HRLQLVMAPC KLAVS FPCMO fi f» 
EDVNHALLAI VQMHWCALCP GRWQGRLGGH FCSS ^^VMAfc KLAVS FPCMQ 6 0 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 297 

(A) LANGE: 146 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 297: 

GPLLAGPAT LTGRMSEVRL PPLRALDDFV LGSARLAAPD PCDPQRWCHR VINNLLYYQT 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 295: 

ALRSPPRMRI VLSNRLTSTS FSKCNFFDTH FLASSNSFLR PKIHMVSSAS ISVRPRPNHSfin 
LKDLDT6FSS SWPHANLRYP FHACRKTSIT PFWR ^""V^AS ISVRPRPNHS60 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 296 

(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 296: 

LLRHPLPGFL KFFPQTQDPH GVQRVDQCET EAKPLTEGPG HRLQLVMAPC KLAVS FPCMO 6 0 
EDVNHALLAI VQMHWCALCP GRWQGRLGGH FCSS W^VHftK. KLAVS FPCMQ60 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 297 

(A) LANGE: 146 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 297: 

SGPLLAGPAT LTGRMSEVRL PPLRALDDFV LGSARLAAPD PCDPQRWCHR VINNLLYYQT 60 
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NYLLCFGIGL ALAGYVRPLH TLLSALWAV ALGVLVWAAE TRALCAAAAA ATLQPAWPQC120 
LPSASWCSGS RAALAPSCSA SPGRCF 14 6 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 298 

5 

(A) LANGE: 152 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



20 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 298: 

TQRHSHPPFS MLIPKLGPGA RHSQILNPGP KLFQTPPYLP TQVKTLPNLE LRTQVFHAPV 60 
WMESGILTVG PLVQVIPTLT SPICLPPALL RHFAPHPNVP HHRQPRGEVG TGLSREWGVY120 
VSVAATIKPV ASLMPKKKKK STGRKYSSSS RP 152 



(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO 299 

(A) LANGE: 172 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 299: 

RTTTTTIFAA GRLFFFFWHE RCNRLYCCSN TNIYAPFPAE ACPHLTPWLS MVWNIGVRGK 60 
45 MPKQSWREAN GTGEGRDHLD QGSNSQDTRL HPHRGMEHLG SEFKIWQCLD LGWKVGWGLE12 0 
KLWSRVQDLR VPCSRPQFGD EHGEGWMGVS LGSQFEIGHG CSGLKPQFWG WM 172 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 300 



50 (A) LANGE: 178 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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NYLLCFGIGL ALAGYVRPLH TLLSALWAV ALGVLVWAAE TRALCAAAAA ATLQPAWPQC120 
LPSASWCSGS RAALAPSCSA SPGRCF 14 6 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 298 

5 

(A) LANGE:152 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

15 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



20 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 298: 

TQRHSHPPFS MLIPKLGPGA RHSQILNPGP KLFQTPPYLP TQVKTLPNLE LRTQVFHAPV 60 
WMESGILTVG PLVQVIPTLT SPICLPPALL RHFAPHPNVP HHRQPRGEVG TGLSREWGVY1 2 0 
VSVAATIKPV ASLMPKKKKK STGRKYSSSS RP 152 

25 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 299 

(A) LANGE: 172 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 299: 

RTTTTTIFAA GRLFFFFWHE RCNRLYCCSN TNIYAPFPAE ACPHLTPWLS MVWNIGVRGK 60 
45 MPKQSWREAN GTGEGRDHLD QGSNSQDTRL HPHRGMEHLG SEFKIWQCLD LGWKVGWGLE120 
KLWSRVQDLR VPCSRPQFGD EHGEGWMGVS LGSQFEIGHG CSGLKPQFWG WM 172 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 300 

50 (A) LANGE: 178 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 



WO 99/55858 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

5 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 300: 

15 WFWRESYWQT IKVDLQVEHP YQFLLKYAKQ LKGDKNKIQK LVQMAWTFVN DSLCTTLSLQ 60 
WEPEIIAVAV MYLAGRLCKF EIQEWTSKPM YRRWWEQFVQ DVPVDVLEDI CHQILDLYSQ120 
GKQQMPHHTP HQLQQPPSPE PPTPLPGPCG CWASHLKEGK VVQPEPVEQC PVWPPKPK 178 



20 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 301 

(A) LANGE:113 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 301: 

CISQDVCANL KYKNGPPNPC IGDGGSSLFK MSRSTFWKTS ATKSWIFTHK ENNRCLITPP 60 
ISCNSPHLLS LPPRCLGPW AGPPTSRRGR LYSPNPWSNA LSGLQNQNKT GSL 113 

40 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 302 

(A) LANGE:90 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 
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50 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 300: 

WFWRESYWQT IKVDLQVEHP YQFLLKYAKQ LKGDKNKIQK LVQMAWTFVN DSLCTTLSLO fin 
WEPEIIAVAV MYLAGRLCKF EIQEWTSKPM YRRWWEQFVQ DVPVDVLED1 CHwSSm In 
GKQQMPHHTP HQLQQPPSPE PPTPLPGPCG CWASHLKEGK WqIZvIqI PWPPKPK 178 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 301 

(A) LANGE: 113 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 301: 

SSJS'c KYKNGPPNPC IGDGGSSLFK MSRSTFWKTS ATKSWIFTHK ENNRCLITPP 60 
ISCNSPHLLS LPPRCLGPW AGPPTSRRGR LYSPNPWSNA LSGLQNQNKT GSL 1 13 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 302 

(A) LANGE: 90 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 302: 

GGRPSNHRAQ AAGWEAQEMG AVAADGGCDE ASVVFLVSKD PGFGGRCLPK RRPGHLEQTA60 
PTISYTWVWR SILVFQICTN VLRDTSLLLL KKrbHLEQTAoO 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 303 

(A) LANGE: 158 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 303: 

TQVMVQSMFA PTDTSDMEAV WKEAKPEDLM DSKLRCVFEL PAENDKPHDV EINKIISTTA 60 
SKTETPIVSK SLSSSLDDTE VKKVMEECKR LQGEVQRLRE ENKQFKEEDG LRMRKTVQSN120 
SPISALAPTG KEEGLSTRLL ALWLFFIVG VIIGKIAL 158 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 304 

(A) LANGE: 112 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 304: 

VNKALPFISK ALGQSVNTRL SLMTSTSDAA TVQFLWASDS VHQSQGADGL DRTEDTESSL 60 
GREWATWGLL CGADRTPQHA GLQLPKGQHQ QARKGVILRE VIQHHVPRPT NV 112 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 302: 

GGRPSNHRAQ AAGWEAQEMG AVAADGGCDE ASWFLVSKD PGFGGRCLPK RRPGHLEQPA60 
PTISYTWVWR SILVFQICTN VLRDTSLLLL an 

10 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 303 

(A) LANGE: 158 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

20 (Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 303: 

TQVMVQSMFA PTDTSDMEAV WKEAKPEDLM DSKLRCVFEL PAENDKPHDV EINKIISTTA 60 
30 SKTETPIVSK SLSSSLDDTE VKKVMEECKR LQGEVQRLRE ENKQFKEEDG LRMRKTVQSN120 
SPISALAPTG KEEGLSTRLL ALWLFFIVG VIIGKIAL 158 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 304 

35 (A) LANGE: 1 12 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



45 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 304: 

50 

VNKALPFISK ALGQSVNTRL SLMTSTSDAA TVQFLWASDS VHQSQGADGL DRTEDTESSL 60 
GREWATWGLL CGADRTPQHA GLQLPKGQHQ QARKGVILRE VIQHHVPRPT NV 112 



10 



40 



45 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 305 

(A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
15 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 305: 

20 FKGKTCEMSS YINFFLHMVM INLNPMIWWI HQSNLPSCAC YLYKAIFPII TPTIKNKTTR 60 
AKSRVLRPSS FPVGANAEMG LLLCTVFLIR SPSSSLNCLF SSRSL 105 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 306 

25 (A) LANGE: 126 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 (ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 306: 

RPPQRTLRHS AQLGAAPAAL PQPLWELPRA HGSQRQPGPG EAADHAEQER EEAAERPGSS 60 
PEEGQEGSGA FGGHTGHRAC ARCLGRGALG GRI PCGLLCQ LFRRDGCPAD SEVQHHIHQH120 
WQQLLP 126 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 307 



(A) LANGE: 240 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

50 (D) TOPOLOGIE: linear 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 305 

(A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Proteirv 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 305: 

FKGKTCEMSS YINFFLHMVM INLNPMIWWI HQSNLPSCAC YLYKAIFPII TPTIKNKTTR 60 
AKSRVLRPSS FPVGANAEMG LLLCTVFLIR SPSSSLNCLF SSRSL 105 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 306 

(A) LANGE: 126 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: Ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 306: 

RPPQRTLRHS AQLGAAPAAL PQPLWELPRA HGSQRQPGPG EAADHAEQER EEAAERPGSS 60 
PEEGQEGSGA FGGHTGHRAC ARCLGRGALG GRI PCGLLCQ LFRRDGCPAD SEVQHHIHOH120 
WQQLLP 126 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 307 



(A) LANGE: 240 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 307: 

NVGRCCEAQA RAGAASLNAS LDGLHNALFA TQRSLEQHQR LFHSLFGNFQ GLMEANVSLD 60 
LGKLQTMLSR KGKKQQKDLE APRKRDKKEA EPLVDIRVTG PVPGALGAAL WEAGSPVAFY120 
ASFSEGTAAL QTVKFNTTYI NIGSSYFPEH GYFRAPERGV YLFAVSVEFG PGPGTGQLVF180 
15 GGHHRTPVCT TGQGSGSTAT VFAMAELQKG ERVWFELTQG SITKRSLSGT AFGGFLMFKT 240 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 308 

(A) LANGE: 123 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 308: 

35 KAGIEGHRGS CLPERRAQGT WHRPCDPYVH QRLRFLLVPL PGSFQVFLLL LPFPAQHGLQ 60 
LPQVQADVGF HEPLEVPKEA VEEPLVLLQA ALSGEECWE AVKGGVEGGG PGPGLGLAAP120 
PDI 123 

40 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 309 

(A) LANGE: 84 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

45 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

50 



(vi) HERKUNFT: 



WO 99/55858 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 
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(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 307: 

NVGRCCEAQA RAGAASLNAS LDGLHNALFA TQRSLEQHQR LFHSLFGNFQ GLMEANVSLD 60 
LGKLQTMLSR KGKKQQKDLE APRKRDKKEA EPLVDIRVTG PVPGALGAAL WEAGSPVAFY120 
ASFSEGTAAL QTVKFNTTYI NIGSSYFPEH GYFRAPERGV YLFAVSVEFG PGPGTGQLVF180 
GGHHRTPVCT TGQGSGSTAT VFAMAELQKG ERVWFELTQG SITKRSLSGT AFGGFLMFKT2 4 0 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 308 

(A) LANGE: 123 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 308: 

KAGIEGHRGS CLPERRAQGT WHRPCDPYVH QRLRFLLVPL PGSFQVFLLL LPFPAQHGLO 60 
LPQVQADVGF HEPLEVPKEA VEEPLVLLQA ALSGEECWE AVKGGVEGGG PGPGLGLAAP1 2 0 
PDI 123 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 309 

(A) LANGE: 84 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 309: 

PTTTLVIPLF FLSSRKRKQK DSFQTALCSL HCSFPKQAAS TGKAHWTPY FSEVLLFHGV60 
TLLSESKFRK QVLPLADKNH TSFL nnstitovju 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 310 

(A) LANGE: 128 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 310: 

CDRVPLFLSY WCAVADSWLT ASSVSHVKGI LSPQPTECAP PGPANCFFNF FFFFFFLVET 60 
GSPSVAQDGL ELLGSSNPPT LASQSAEITG MSHYAQPEQD DLNLINSTPK QQLSLSQGCQ120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 31 1 

(A) LANGE: 96 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 31 1 : 

WVAGRRHLLS VQTKSLQVLG LDLCVTPESQ CIRYLYKKLV WFLSAKGKTC FLNLLS DNKV6 0 
TPWKRRTSEK YGVTTWAFPV LAACFGKLQC RLQRAV 96 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 309: 



PTTTLVIPLF FLSSRKRKQK DSFQTALCSL HCSFPKQAAS TGKAHWTPY FSEVLLFHfVfin 
TLLSESKFRK QVLPLADKNH TSFL v.tvanvviPY t SEVLLFHGV60 

84 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 310 

(A) LANGE: 128 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 310: 

CDRVPLFLSY WCAVADSWLT ASSVSHVKGI LSPQPTECAP PGPANCFFNF FFFFFFLVET 60 

rrf™n GL ELLGSSNPPT ^SQSAEITG MSHYAQPEQD DLNLINSTPK QQLSLSQGCQ120 

bGLCEGKD 

128 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 31 1 

(A) LANGE: 96 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 31 1: 

WVAGRRHLLS VQTKSLQVLG LDLCVTPESQ CIRYLYKKLV WFLSAKGKTC FLNLLSDNKV60 
TPWKRRTSEK YGVTTWAFPV LAACFGKLQC RLQRAV ^w>u«RV6U 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 312 

(A) LANGE: 57 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

5 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

io (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 312: 

ISTSIAALWL PGGQDAGGGA LWPLCGSRGL CVSDRFPGNF RARLTSWKFK YSIALEF 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 313 

(A) LANGE: 52 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

25 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

30 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 313: 

SAHQLQHCGY QGVRMRAVEP SGLCWAEDS VSATVFRETS GRDSHLGNSN TO 

AC) 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 314 

(A) LANGE: 43 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

50 (iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 312 

(A) LANGE: 57 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 312: 

ISTSIAALWL PGGQDAGGGA LWPLCGSRGL CVSDRFPGNF RARLTSWKFK YSIALEF 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 313 

(A) LANGE: 52 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 313: 

SAHQLQHCGY QGVRMRAVEP SGLCWAEDS VSATVFRETS GRDSHLGNSN TQ 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 314 

(A) LANGE: 43 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 314: 

NSRAIEYLNF QDVSLARKFP GKRSLTQSPR LPHKGQRAPP PAS 43 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 31 5 

(A) LANGE: 247 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 315: 

GSSGSRFEVV WLEERRGGR GRGMGRGDGF DSRGKREFDR HSGSDRSGLK HEDKRGGSGS 60 
30 HNWGTVKDEL TESPKYIQKQ ISYNYSDLDQ SNVTEETPEG EEHHPVADTE NKENEVEEVK120 
EEGPKEMTLD EWKAIQNKDR AKVEFNIRKP NEGADGQWKK GFVLHKSKSE EAHAEDSVMD180 
HHFRKPANDI TSQLEINFGD LGRPGRGGRG GRGGRGRGGR PNRGSRTDKS SASAPDVDDP240 
EAFPALA 247 



35 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 316 

(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

40 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

45 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 316: 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 314: 

NSRAIEYLNF QDVSLARKFP GKRSLTQSPR LPHKGQRAPP PAS 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 315 

(A) LANGE: 247 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCiLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 315: 

GSSGSRFEVV WLEERRGGR GRGMGRGDGF DSRGKREFDR HSGSDRSGLK HEDKRGGSGS 60 
HNWGTVKDEL TESPKYIQKQ ISYNYSDLDQ SNVTEETPEG EEHHPVADTE NKENEVEEVK1 20 
EEGPKEMTLD EWKAIQNKDR AKVEFNIRKP NEGADGQWKK GFVLHKSKSE EAHAEDSVMD180 
HHFRKPANDI TSQLEINFGD LGRPGRGGRG GRGGRGRGGR PNRGSRTDKS SASAPDvSLS 

247 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 316 

(A) LANGE: 75 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 316: 
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FMKNKSLLPL PISTFIWFSD IKFYFCPVLI LNSLPLIQSH LFWTLLFYLF NFILLIFSVC60 
HWMMFFTFRC FLSHI i^iisaw 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 31 7 

(A) LANGE: 78 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 317: 

SFGILKHAKA LNRRVHKGTR VVLWHPVKPE LGMPLGHPHQ EQKHLTCRSC CHGLGAHHAH60 

VHLVLPCRHV LGGQGLQN - 0 

7 8 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 318 

(A) LANGE: 235 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 318: 

LHLGAQRALA PGLFRLQGML RALLGRQLFR ARGPPWREP LPRTTRLAVR HVWPPCDRPL 60 
RVGPGSPLPP GPLHMHLLPA PAHQGVLPGA RRQALLPALL PEALRLTARS ARPLPRRPRP120 
PGKAGSSRPR GLALRAGGPT HWRAPPLRYY ESSGVKFRNG PARPKPTRPQ SGLHTDKNSR180 
AGLHSIPTLE GAPLLGEGPC NSSESEARPG RPCSLHPHCS VHFFYLHKHT HSTSK 235 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 31 9 

(A) LANGE: 478 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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FMKNKSLLPL PISTFIWFSD IKFYFCPVLI LNSLPLIQSH LFWTLLFYLF NFILLIFSVC60 
HWMMFFTFRC FLSHI t^uavwu 



(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO 317 



(A) LANGE: 78 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 317: 

SFGILKHAKA LNRRVHKGTR VVLWHPVKPE LGMPLGHPHQ EQKHLTCRSC CHGLGAHHAH 60 

VHLVLPCRHV LGGQGLQN _ Q 

7 8 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 318 

(A) LANGE: 235 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 318: 

LHLGAQRALA PGLFRLQGML RALLGRQLFR ARGPPWREP LPRTTRLAVR HVWPPCDRPL 60 
RVGPGSPLPP GPLHMHLLPA PAHQGVLPGA RRQALLPALL PEALRLTARS ARPLPRRPRP1 20 
PGKAGSSRPR GIALRAGGPT HWRAPPLRYY ESSGVKFRNG PARPKPTRPQ SGLHTDKNSR180 
AGLHSIPTLE GAPLLGEGPC NSSESEARPG RPCSLHPHCS VHFFYLHKHT HSTSK 235 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 319 

(A) LANGE: 478 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGAIMISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 319: 

GSRPPPCSPR ATGPRPAMED LDALLSDLET TTSHMPRSGA PKERPAEPLT PPPSYGHOPO 60 
TGSGESSGAS GDKDHLYSTV CKPRSPKPAA PAAPPFSSSS GVLGTGLCEL DRLLQELNAT 120 
QFNITDEIMS QFPSSKVASG EQKEDQSEDK KRPSLPSSPS PGLPKASATS ATLELDRLMA180 
SLSDFRVQNH LPASGPTQPP WSSTNEGSP SPPEPTGKGS LDTMLGLLQS DLSRRGVPTQ240 
AKGLCGSCNK PIAGQWTAL GRAWHPEHFV CGGCSTALGG SSFFEKDGAP FCPECYFERF300 
SPRCGFCNQP IRHKMVTALG THWHPEHFCC VSCGEPFGDE GFHEREGRPY CRRDFLQLFA360 
PRCQGCQGPI LDNYI SALSA LWHPDCFVCR ECFAPFSGGS FFEHEGRPLC ENHFHARRGS420 
LCATCGLPVT GRCVSALGRR FHPDHFTCTF CLRPLTKGSF QERAGKPYCQ PCFLKLFG 478 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 320 



(A) LANGE: 285 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 320: 

EQGLGVWRTR LFREGAASGG EGEPSGLSAE ELQEAGLAVG LAGALLEGPL GERAQAEGAC 60 
EWRVEAATQ GRHAAAGHRE ATRGAQRAAS CVEVVLAQRA ALVLEKAASR EGREAFPADE120 
TVRVPERAER RDVVIQDGAL AALAARGEQL QEVPAAVGAA LALVETLISE GLPATDAAEM1 8 0 
LWVPVSAQGG HHLVSDGLVA EATSWREALK VALGAEGGSI LLEEAAASQG GGTASANEVL2 4 0 
GVPGAAQSRH HLPSNRFIAG ATEAFGLGGN TPAAEVGLQQ PQHGV 285 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 321 



(A) LANGE: 99 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 319: 

GSRPPPCSPR ATGPRPAMED LDALLSDLET TTSHMPRSGA PKERPAEPLT PPPSYGHOPO 60 
TGSGESSGAS GDKDHLYSTV CKPRSPKPAA PAAPPFSSSS GVLGTGLCEL DRLLQE LNAT1 2 0 
QFNITDEIMS QFPSSKVASG EQKEDQSEDK KRPSLPSSPS PGLPKASATS ATLELDRLMA1 8 0 
SLSDFRVQNH LPASGPTQPP WSSTNEGSP SPPEPTGKGS LDTMLGLLQS DLS RRGVPTQ2 4 0 
AKGLCGSCNK PIAGQWTAL GRAWHPEHFV CGGCSTALGG SSFFEKDGAP FCPECYFERF300 
SPRCGFCNQP IRHKMVTALG THWHPEHFCC VSCGEPFGDE GFHEREGRPY CRRDFLQLFA360 
PRCQGCQGPI LDNYISALSA LWHPDCFVCR ECFAPFSGGS FFEHEGRPLC ENH FHARRGS 420 
LCATCGLPVT GRCVSALGRR FHPDHFTCTF CLRPLTKGSF QERAGKPYCQ PCFLKLFG 478 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 320 



(A) LANGE: 285 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 320: 

EQGLGVWRTR LFREGAASGG EGEPSGLSAE ELQEAGLAVG LAGALLEGPL GERAQAEGAC 60 
EWRVEAATQ GRHAAAGHRE ATRGAQRAAS CVEWLAQRA ALVLEKAASR EGREAFPADE120 
TVRVPERAER RDVVIQDGAL AALAARGEQL QEVPAAVGAA LALVETLISE GL PAT DAAEM 180 
LWVPVSAQGG HHLVSDGLVA EATSWREALK VALGAEGGSI LLEEAAASQG GGTASANEVL240 
GVPGAAQSRH HLPSNRFIAG ATEAFGLGGN TPAAEVGLQQ PQHGV 285 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 321 



(A) LANGE: 99 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 321: 

GLHLQPLLWR QSTEEEVREE GQALTEPKSC GAQGGAQHRG LTPCPTGNGL GLAQPKIPAL60 
SNSWRVDSVL ACLVSSDIFH TVEQNHQPCT DVTLCRKRP U«"wu^U 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 322 



(A) LANGE: 99 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 322: 

ETQSSQRLTC PRSLGLDLSL RLRLQNPHSI CYISQGWGQG SCEQKEKYQL LKGLGFVGRA60 
RQGQRGIQNK GASTSAWDGP IHSGRGCGVS PVLRNHLAS 99 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 323 



(A) LANGE: 83 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 323: 

SNPKAPVSMW VKGPTMGTYT QEDESSLASE SDCLPQTPPQ NRLLSHLPLH S DKTQAH I PG 6 0 
PGVFACICID GNAGPAKAFF YIK 
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(vi) HERKUNFT: 
5 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 321: 

10 GLHLQPLLWR QSTEEEVREE GQALTEPKSC GAQGGAQHRG LTPCPTGNGL GLAQPKIPAL60 
SNSWRVDSVL ACLVSSDIFH TVEQNHQPCT DVTLCRKRP 99 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 322 

(A)LANGE:99 Aminosauren 
15 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

20 

(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 322: 

30 ETQSSQRLTC PRSLGLDLSL RLRLQNPHSI CYISQGWGQG SCEQKEKYQL LKGLGFVGRA60 
RQGQRGIQNK GASTSAWDGP IHSGRGCGVS PVLRNHLAS 99 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 323 

(A) LANGE: 83 AminosSuren 
35 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

40 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
45 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 323: 



50 



SNPKAPVSMW VKGPTMGTYT QEDESSLASE SDCLPQTPPQ NRLLSHLPLH SDKTQAHIPG60 
PGVFACICID GNAGPAKAFF YIK 83 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 324 

(A) LANGE:111 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 324: 

VFPTVLRGVL VPSSVTSKPG LIVPIGDEGG MRRSHLQLLS VERTSGTEKN RGPHGSLEGR 60 
GTRVGELIAE RRDVQRPSAP LSWDVNRIFP STPSLPPVLP LFFFPSIKRC I m 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 325 

(A) LANGE: 272 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 325: 

SSRASGITRA ARPCPAKNEG PSKAFVNCDE NSRLVSLTLN LVTRADEGWY WCGVKQGHFY 60 
GETAAVYVAV EERKAAGSRD VSLAKADAAP DEKVLDSGFR EIENKAIQDP RLFAEEKAVA1 2 0 
DTRDQADGSR ASVDSGSSEE QGGSSRALVS TLVPLGLVLA VGAVAVGVAR ARHRKNVDRV1 8 0 
SIRSYRTDIS MSDFENSREF GANDNMGASS ITQETSLGGK EEFVATTEST TETKEPKKAK240 
RSSKEEAEMA YKDFLLQSST VAAEAQDGPQ EA 272 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 326 



(A) LANGE: 241 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 324 

(A) LANGE: 1 1 1 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 324: 

VFPTVLRGVL VPSSVTSKPG LIVPIGDEGG MRRSHLQLLS VERTSGTEKN RGPHGSLEGR 60 
GTRVGELIAE RRDVQRPSAP LSWDVNRIFP STPSLPPVLP LFFFPSIKRC I 111 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 325 

(A) LANGE: 272 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 325: 

SSRASGITRA ARPCPAKNEG PSKAFVNCDE NSRLVSLTLN LVTRADEGWY WCGVKQGHFY 60 
GETAAVYVAV EERKAAGSRD VSLAKADAAP DEKVLDSGFR EIENKAIQDP RLFAEEKAVA120 
DTRDQADGSR ASVDSGSSEE QGGSSRALVS TLVPLGLVLA VGAVAVGVAR ARHRKN VDRV1 8 0 
SIRSYRTDIS MSDFENSREF GANDNMGASS ITQETSLGGK EEFVATTEST TETKEPKKAK240 
RSSKEEAEMA YKDFLLQSST VAAEAQDGPQ EA 272 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 326 



(A) LANGE: 241 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 326: 

TLVFGRLRTK PFRIPGFLQR KRRWQIQEIK PMGAEHLWIP AALRNKVEAP ERWSPPWCPW 60 
AWCWQWEPWL WGWPEPGTGR TSTEFQSEAT GQTLACQTSR TPGNLEPMTT WEPLRSLRRH120 
PSEEKKSLLP PLRAPQRPKN PRRQKGHPRR KPRWPTKTSC SSPAPWPPRP RTAPRKPRRC1 8 0 
RRLLPAPMTI TFRIMSILGP SAPGDPTPCS NTCLGFSYCP QRRAGPLLSD IKAWPNCSYW24 0 
G 241 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 327 



(A) LANGE:121 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 327: 

AVVRVTWYKG EGITLPPVLT PALVRGESIP IRLFIAGYEL TPTMRDINKK FSVRYYLNLV 60 
LIDEEERRYF KQQEWLWRK GDIVRKSMSH QAAIASQRFE GTTSLGEVRT PSQLSDNNCR120 
Q 121 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 328 



(A) LANGE: 140 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 326: 

TLVFGRLRTK PFRIPGFLQR KRRWQIQEIK PMGAEHLWIP AALRNKVEAP ERWSPPWCPW 60 
AWCWQWEPWL WGWPEPGTGR TSTEFQSEAT GQTLACQTSR TPGNLEPMTT WEPLRSLRRH120 
PSEEKKSLLP PLRAPQRPKN PRRQKGHPRR KPRWPTKTSC SSPAPWPPRP RTAPRKPRRC1 8 0 
RRLLPAPMTI TFRIMSILGP SAPGDPTPCS NTCLGFSYCP QRRAGPLLSD I KAWPNCS YW2 4 0 
G 241 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 327 

(A) LANGE: 121 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 327: 

AVVRVTWYKG EGITLPPVLT PALVRGESIP IRLFLAGYEL TPTMRDINKK FSVRYYLNLV 60 
LIDEEERRYF KQQEVVLWRK GDIVRKSMSH QAAIASQRFE GTTSLGEVRT PSQLS DNNCR 1 2 0 
Q 121 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 328 

(A) LANGE: 140 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 328: 

GETRVHSQQG GGIKAPSWDW FFREPGPLVK GLLGHVKQYL EQPRPWGYQV ERREGRRLPC 60 
THLPWWAGFS LLGSTLPPSV HDTDPRASPC PRPSYRLLFQ DITDNPERME KGGAW VPAVS 120 
GQKEVACGNL RSPHPRFPKR AbbHwvfAVbi^o 

140 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 329 



(A) LANGE:127 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 329: 

VFPCHLVGAG PTPATTSGTA KGSTRCDYPG PCWQLRIPGT CSDPVSGSSE SQEPRMRALC 60 
SPSSKTQGSP PRKGAHVPQR GWLPGCYLFY PTSAAESQGE TASHPKPLGF S RE KNLS QKH 120 
DLFSGCK 127 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 330 



(A) LANGE: 418 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 330: 

GSTSTKNTKI SQACGVIVEL IKSKKMAGGA VLLAGPPGTG KTALALAIAQ ELGSKVPFCP 60 
MVGSEVYSTE IKKTEVLMEN FRRAIGLRIK ETKEVYEGEV TELTPCETEN PMGGYGKTIS120 
HVIIGLKTAK GTKQLKLDPS IFESLQKERV EAGDVIYIEA NSGAVKRQGR CDT YATEFDL1 8 0 
EAEEYVPLPK GDVHKKKEII QDVTLHDLDV ANARPQGGQD ILSMMGQLMK PKKTEITDKL240 
RGEINKWNK YIDQGIAELV PGVLFVDEVH MLDIECFTYL HRALESSIAP IVIFASNRGN300 
CVIRGTEDIT SPHGIPLDLL DRVMIIRTML YTPQEMKQII KIRAQTEGIN ISEEALNHLG360 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 328: 

GETRVHSQQG GGIKAPSWDW FFREPGPLVK GLLGHVKQYL EQPRPWGYQV ERREGRRLPC 60 
THLPWWAGFS LLGSTLPPSV HDTDPRASPC PRPSYRLLFQ DITDNPERME KGGAWV PAVS 120 
GQKEVACGNL RSPHPRFPKR Rtawuivmv&wu 

140 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 329 



(A) LANGE: 127 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 329: 

VFPCHLVGAG PTPATTSGTA KGSTRCDYPG PCWQLRIPGT CSDPVSGSSE SQEPRMRALC 60 
SPSSKTQGSP PRKGAHVPQR GWLPGCYLFY PTSAAESQGE TASHPKPLGF SREKNLSQKH120 

DLFSGCK 

127 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 330 



(A) LANGE: 418 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 330: 

GSTSTKNTKI SQACGVIVEL IKSKKMAGGA VLLAGPPGTG KTALALAIAQ ELGSKVPFCP 60 
MVGSEVYSTE IKKTEVLMEN FRRAIGLRIK ETKEVYEGEV TELTPCETEN PMGGYGKTIS120 
HVIIGLKTAK GTKQLKLDPS IFESLQKERV EAGDVIYIEA NSGAVKRQGR CDTYATEFDL180 
EAEEYVPLPK GDVHKKKEI I QDVTLHDLDV ANARPQGGQD ILSMMGQLMK PKKTEI TDKL2 4 0 
RGE1NKWNK YIDQGIAELV PGVLFVDEVH MLDIECFTYL HRALESSIAP IVIFASNRGN300 
CVIRGTEDIT SPHGIPLDLL DRVMIIRTML YTPQEMKQII KIRAQTEGIN I SEEALNHLG3 60 
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EIGTKTTLRY SVQLLTPANL LAKINGKDSI EKEHVEEISE LFYDAKSSAK ILGLTRQG 418 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 331 

(A) LANGE: 142 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
ii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 331: 

VPQCGLGANL PQWQCLLTD VDSFRLGTDF NDLFHFLWSI QHGPDYHHSV QKVKRDAVRG 60 
CDVLSASDDT VASVGCKDDD GSDRRLQGAV QVGEALNVQH VDLINKQHTR DQLSNALVDV120 
LVHHLINLPS KFVCDFCLLW LH |^ 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 332 

(A) LANGE:124 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 332: 

LAHHGQDILS PLGPRISHIQ VMQGHILDDF FLFVHIPFWQ GDILFSFKVE FCGIGITPAL 60 
PLHGPTVGFN VNHISSFYSL FLQTFKNAGV QFQLFGSFGC FESYDHMANG FAISSHGILC120 
LTRS 124 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 333 

(A) LANGE: 176 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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EIGTKTTLRY SVQLLTPANL LAKINGKDSI EKEHVEEISE LFYDAKSSAK ILGLTRQG 418 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 331 

(A) LANGE: 142 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 331: 

VPQCGLGANL PQWQCLLTD VDSFRLGTDF NDLFHFLWSI QHGPDYHHSV QKVKRDAVRG 60 
CDVLSASDDT VASVGCKDDD GSDRRLQGAV QVGEALNVQH VDLINKQHTR DQLSNALVDV120 
LVHHLINLPS KFVCDFCLLW LH 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 332 



(A) LANGE: 124 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 332: 

LAHHGQDILS PLGPRISHIQ VMQGHILDDF FLFVHIPFWQ GDILFSFKVE FCGIGITPAL 60 
PLHGPTVGFN VNHISSFYSL FLQTFKNAGV QFQLFGSFGC FESYDHMANG FAISSHGILC120 
LTRS ' 124 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 333 



(A) LANGE: 176 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 333: 

QAMGKKQKNK SEDSTKDDID LDALAAEIEG AGAAKEQEPQ KSKGKKKKEK KKQDFDEDDI 60 
LKELEELSLE AQGIKADRET VAVKPTENNE EEFTSKDKKK KGQKGKKQSF DDNDSEELED120 
KDSKSKKTAK PKVEMYSGSL TNFLKKLKGK LKNQIRSGMG QRRMRITVKK LKSVQE 176 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 334 

(A) LANGE: 193 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 334: 

RFKIKKDCKT ESGNVLWEFN KLPKKAKGKA QKSNKKWDGS EEDEDNSKKI KERSRINSSG 60 
ESGDESDEFL QSRKGQKKNQ KNKPGPNIES GNEDDDASFK IKTVAQKKAE KKERERKKRD120 
EEKAKLRKLK EKEELETGKK DQSKQKESQR KFEEETVKSK VTVDTGVIPA SEEICAETPTA180 
AEDDNEGDKK NER ^infliou 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 335 



(A) LANGE: 118 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 333: 

QAMGKKQKNK SEDSTKDDID LDALAAEIEG AGAAKEQEPQ KSKGKKKKEK KKQDFDEDDI 60 
LKELEELSLE AQGIKADRET VAVKPTENNE EEFTSKDKKK KGQKGKKQSF DDNDSEELED1 20 
KDSKSKKTAK PKVEMYSGSL TNFLKKLKGK LKNQIRSGMG QRRMRITVKK LKSVQE 176 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 334 

(A) LANGE: 193 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

20 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

25 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 334: 

RFKIKKDCKT ESGNVLWEFN KLPKKAKGKA QKSNKKWDGS EEDEDNSKKI KERSRINSSG 60 

35 ESGDESDEFL QSRKGQKKNQ KNKPGPNIES GNEDDDASFK IKTVAQKKAE KKERERKKRD120 

EEKAKLRKLK EKEELETGKK DQSKQKESQR KFEEETVKSK VTVDTGVIPA SEEKAETPTA180 

AEDDNEGDKK NER 193 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 335 

40 (A) LANGE: 118 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



WO 99/55858 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 



50 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 335: 

ETVAFARPFF PSLFSFPPLS SFLFLLIFRS FCLLHCHLLQ LWESLLSLQR QELLQYQQSL 60 
WILQFLLQIS FEIPFVYSDP FYLFLTLLFL SASAVSLFLH LAFFSRAPSF LPSFGPLS 118 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 336 



(A) LANGE: 230 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 336: 

LQRLLPPGAE RPAHLCTGPG GEDGAGGRVP GTRPQRPPAL QRAEDGRQGG LRVAGTAGPP 60 
PGVPLRPGQG GSGHQEQGAS HPGSLDQGLT GAKRPQGCPA CGRRPPCVGG VPGSAHRPQP120 
EGAALRRGRS RLQQAGPCCC RVLWLRRCHP AGLPRRPPAA DPGARAAAGG RHVLCRSPLH1 8 0 
PGLRPPLPQW GLLRPEGGCL CVPVSRGILR TALREGAGGE VSGGRGYLGL 230 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 337 



(A) LANGE: 416 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 337: 

QDGSGPFLAD FNGFSHLELR GLHTFARDLG EKMALEVVFL ARGPSGLLLY NGQKTDGKGD 60 
FVSLALRDRR LEFRYDLGKG AAVIRSREPV TLGAWTRVSL ERNGRKGALR VGDGPRVLGE120 
SPVPHTVLNL KEPLYVGGAP DFSKLARAAA VSSGFDGAIQ LVSLGGRQLL TPEHVLRQVD180 
VTSFAGHPCT RASGHPCLNG ASCVPREAAY VCLCPGGFSG PHCEKGLVEK SAGDVDTLAF2 4 0 
DGRTFVEYLN AVTESEKALQ SNHFELSLRT EATQGLVLWS GKATERADYV ALAIVDGHLQ300 
LSYNLGSQPV VLRSTVPVNT NRWLRVVAHR EQREGSLQVG NEAPVTGSSP LGATQLDTDG3 60 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 335: 

ETVAFARPFF PSLFSFPPLS SFLFLLIFRS FCLLHCHLLQ LWESLLSLQR QELLQYQQSL 60 
WILQFLLQIS FEIPFVYSDP FYLFLTLLFL SASAVSLFLH LAFFSRAPSF LPSFGPLS 118 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 336 



(A) LANGE: 230 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 336: 

LQRLLPPGAE RPAHLCTGPG GEDGAGGRVP GTRPQRPPAL QRAEDGRQGG LRVAGTAGPP 60 
PGVPLRPGQG GSGHQEQGAS HPGSLDQGLT GAKRPQGCPA CGRRPPCVGG VPGSAHRPQP120 
EGAALRRGRS RLQQAGPCCC RVLWLRRCHP AGLPRRPPAA DPGARAAAGG RHVLCRSPLH180 
PGLRPPLPQW GLLRPEGGCL CVPVSRG1LR TALREGAGGE VSGGRGYLGL 230 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 337 



(A) LANGE: 416 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 337: 

QDGSGPFLAD FNGFSHLELR GLHTFARDLG EKMALEVVFL ARGPSGLLLY NGQKTDGKGD 60 
FVSLALRDRR LEFRYDLGKG AAVIRSREPV TLGAWTRVSL ERNGRKGALR VG DG PRVLG E 1 2 0 
SPVPHTVLNL KEPLYVGGAP DFSKLARAAA VSSGFDGAIQ LVSLGGRQLL TPEHVLRQVD180 
VTSFAGHPCT RASGHPCLNG ASCVPREAAY VCLCPGGFSG PHCEKGLVEK SAGDVDTLAF240 
DGRTFVEYLN AVTESEKALQ SNHFELSLRT EATQGLVLWS GKATERADYV ALAIVDGHLQ300 
LSYNLGSQPV VLRSTVPVNT NRWLRVVAHR EQREGSLQVG NEAPVTGSSP LGATQLDTDG3 60 
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ALWLGGLPEL PVGPALPKAY GTGFVGCLRD VWGRHPLHL LEDAVTKPEL RPCPTP 416 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 338 

(A) LANGE:241 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 338: 

NQHMKNTAMA RPRYPGRRQR STPSHSELLS IAPRRAWGVA EGYGHVQGGW AGPAEGQDTQ 60 
IGPGLASAPQ QPGLAQAARE QRRAVPSSNI VWKSQYWRRR PRQGPEHTQE GAAQIGAWKG120 
PVGSPGGRAP SDLSSPFLSG TRVPPDGARV IQEPGLLPGG DTVGQAQCKA GAQH LE AGVC 180 
VLRLPSTPSP PRCHLACPSL STRSVCSTAA WTEGRPGQQS LRPTLRQENH IKKRQVYKNR2 4 0 
K 241 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 339 

(A) LANGE: 79 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 339: 

LLQPQGEMPP GNPPMSTRGQ EATVLRTPEN LAGELFLVHP SLQLYLCPAD N VKDWS KWL 6 0 
AYEPVWAIGT GKTATPQQG 79 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 340 

(A) LANGE: 62 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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ALWLGGLPEL PVGPALPKAY GTGFVGCLRD WVGRHPLHL LEDAVTKPEL RPCPTP 416 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 338 

(A) LANGE: 241 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 338: 

NQHMKNTAMA RPRYPGRRQR STPSHSELLS IAPRRAWGVA EGYGHVQGGW AGPAEGQDTQ 60 
IGPGLASAPQ QPGLAQAARE QRRAVPSSNI VWKSQYWRRR PRQGPEHTQE GAAQ I GAWKG 120 
PVGSPGGRAP SDLSSPFLSG TRVPPDGARV IQEPGLLPGG DTVGQAQCKA GAQH LEAG VC 180 
VLRLPSTPSP PRCHLACPSL STRSVCSTAA WTEGRPGQQS LRPTLRQENH IKKRQVYKNR2 4 0 
K 241 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 339 

(A) LANGE: 79 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 339: 

LLQPQGEMPP GNPPMSTRGQ EATVLRTPEN LAGELFLVHP SLQLYLCPAD NVKDWSKVVL 6 0 
AYEPVWAIGT GKTATPQQG 79 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 340 



(A) LANGE: 62 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 340: 

FPVGVLQSCQ YQWPTQAHRP GRPCSSPSRY LQGRDTAGGK GEQERALQPG SPEYEERWPP60 
AP 62 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 341 



(A) LANGE:80 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 341: 

SLLGCCSLAS TNGPHRLIGQ DDLAPVLHVI CRAEIQLEGR VNKKELSSQV LRSTKNGGLL60 
PPSGHWGISR WHLPLGLEKS 80 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 345 

(A) LANGE: 257 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 345: 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 340: 

FPVGVLQSCQ YQWPTQAHRP GRPCSSPSRY LQGRDTAGGK GEQERALQPG SPEYEERWPP60 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 341 

(A) LANGE: 80 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 341: 

SLLGCCSLAS TNGPHRLIGQ DDLAPVLHVI CRAEIQLEGR VNKKELSSQV LRSTKNGGLL60 
PPSGHWGISR WHLPLGLEKS an 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 345 

(A) LANGE: 257 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 345: 



WO 99/55858 
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KNLSQLEPRE NAKEEVRKER GMGWVAAGAA QLLSLLSTST ASDSSVISSS ACTSGLLPRR 60 
RSPASPRSAH LHHLGGLEHF HLALADLLDV EGEGWHLVDR GLGARVHHW GREGFAQLVP120 
RRLQFLAPLG GHQARAQLVH ALLQGVPRLL QVFLGLEARL LQVLAGTHLG LLHLLLGEGL180 
5 LEWHAPQAL RLIRSARDSS ITSSTSTASS DESSSAAASS SGRSPSPSSS PS FSG S AS DS 2 4 0 
FSDLLMLSLA GSFTSSW 2 57 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 346 

(A) LANGE: 237 AminosSuren 
10 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKDLTYP: ORF 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
20 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 346: 

25 KSRRRCQRRR ARSWARASGP RRTQRRWSFR RTRRWRLRRL LRSPAQSVSS AGPAARGRLQ 60 
EGLLQGEDGE DQGAYPREPG EDAPQDQGKP GEDAAHPGEA HEQAGHAPGA RRAARETEDV120 
AGQVAQILHA RPRGVRALQD RGLQGATLHL PRQEDPRGPG GSAQGHRDGG GGRSGGRPAT180 
CGAGAAPTCT RCWRSPRSRT PCWWTRATAT ERPPLPPTPF LAPSELPLSH SLSARAG 237 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 347 

30 

(A) LANGE: 263 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 

(ii) MOLEKDLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 347: 

GRLPGYPDRR GPGASSAGAQ AAEEPSGAGS EELIKSDQVN GVLVLSLLDK IIGAVDQIQL 60 
TQAQLEERQA EMEGAVQSIQ GELSKLGKAH ATTSNTVSKL LEKVRKVSVN VKTVRGSLER1 2 0 
QAGQIKKLEV NEAELLRRRN FKVMIYQDEV KLPAKLSISK SLKESEALPE KEGEELGEGE180 
50 RPEEDAAALE LSSDEAVEVE EVIEESRAER IKRRACGAWT TSRRPSPRRR WRRPRCVPAR2 4 0 
TWRRRASRPR KTWRRRGTPW RSA 263 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 348 
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KNLSQLEPRE NAKEEVRKER GMGWVAAGAA QLLSLLSTST ASDSSVISSS ACTSGLLPRR 60 
RSPASPRSAH LHHLGGLEHF HLALADLLDV EGEGWHLVDR GLGARVHHVV GREGFAQLVP120 
RRLQFLAPLG GHQARAQLVH ALLQGVPRLL QVFLGLEARL LQVLAGTHLG LLHLLLGEGL1 8 0 
5 LEWHAPQAL RLIRSARDSS ITSSTSTASS DESSSAAASS SGRSPSPSSS PSFSGSASDS240 
FSDLLMLSLA GSFTSSW 257 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 346 

(A) LANGE: 237 Aminosauren 
10 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
20 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 346: 

25 KSRRRCQRRR ARSWARASGP RRTQRRWSFR RTRRWRLRRL LRSPAQSVSS AGPAARGRLQ 60 
EGLLQGEDGE DQGAYPREPG EDAPQDQGKP GEDAAHPGEA HEQAGHAPGA RRAARETEDV120 
AGQVAQILHA RPRGVRALQD RGLQGATLHL PRQEDPRGPG GSAQGHRDGG GGRSGGRPAT1 8 0 
CGAGAAPTCT RCWRSPRSRT PCWWTRATAT ERPPLPPTPF LAPSELPLSH SLSARAG 237 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 347 

30 

(A) LANGE: 263 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 347: 

GRLPGYPDRR GPGASSAGAQ AAEEPSGAGS EELIKSDQVN GVLVLSLLDK IIGAVDQIQL 60 
TQAQLEERQA EMEGAVQSIQ GELSKLGKAH ATTSNTVSKL LEKVRKVSVN VKTVRGSLER120 
QAGQIKKLEV NEAELLRRRN FKVMIYQDEV KLPAKLSISK SLKESEALPE KEGEELGEGE 180 
50 RPEEDAAALE LSSDEAVEVE EVIEESRAER IKRRACGAWT TSRRPSPRRR WRRPRCVPAR2 4 0 
TWRRRASRPR KTWRRRGTPW RSA 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 348 
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(A) LANGE: 106 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 348: 

SSGSSRFGSS GSRRRYASLY FCCAIEDQDN ELITLEIIHR YVELLDKYFG SVCELDIIFN 60 
FEKAYFILDE FLLGGEVQET SKKNVLKAIE QADLLQEEAE TPRSGS 106 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 349 



(A) LANGE: 78 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 349: 

LFLMPQNKVR MVICQEFFIT VSYKKRVALF TVLCVKSLFK ARMFPLGYLL 
RSAAHFTAAS FLSMALPS 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 350 

(A) LANGE: 65 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



WO 99/55858 
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(A) LANGE:106 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

5 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 348: 

SSGSSRFGSS GSRRRYASLY FCCAIEDQDN ELITLEIIHR YVELLDKYFG SVCELDIIFN 60 
FEKAYFILDE FLLGGEVQET SKKNVLKAIE QADLLQEEAE TPRSGS 106 

20 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 349 

(A) LANGE: 78 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 349: 

LFLMPQNKVR MVICQEFFIT VSYKKRVALF TVLCVKSLFK ARMFPLGYLL KLNLFCFPPL60 
RSAAHFTAAS FLSMALPS 78 

40 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 350 

(A) LANGE: 65 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

45 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

50 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 350: 

TCLHGLYFHL YMLGWIKLCC DCDQHSGHVS TVLSHRQLW INVQRTKKKK GAASLGGITG60 
SGVKR g5 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 351 

o 

(A) LANGE: 196 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



20 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 351 : 

LPGLPLRQLG GVCHGHRPGL LLHQQHGGGA GAVQQPQREE EALHDPGQGS APAELCQFQQ 60 
HVPRFPLQQP QAVQEGGGAG AGQGLVLWQP GAGLQGVQPG DDGAPDLQHG DAAGDSHHDD120 
PAQELPAAEH RAQGPGGPRP ALRGGARSNC RVCLVQMCPE APEGSHQLMP ASDPOOGWFA180 
30 AAAQGEPVSD PGHHHH Jgg 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 352 



(A) LANGE: 361 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

35 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

40 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 352: 

SLASLSDSLG VSVMATDQDS YSTSSTEEEL EQFSSPSVKK KPSMILGKAR HRLSFASFSS 60 

MFHAFLSNNR KLYKKWELA QDKGSYFGSL VQDYKVYSLE MMARQTSSTE MLQEIRTMMT120 

QLKSYLLQST ELKALVDPAL HSEEELEAIV ESALYKCVLK PLKEAINSCL HQIHSKDGSL180 

QQLKENQLVI LATTTTDLGV TTSVPEVPMM EKILQKFTSM HKAYS PEKKI SILLKTCKLI240 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 350: 



TCLHGLYFHL YMLGWIKLCC DCDQHSGHVS TVLSHRQLW INVQRTKKKK GAASLGGITG60 
SGVKR 65 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 351 

10 

(A) LANGE: 196 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



20 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 351 : 

LPGLPLRQLG GVCHGHRPGL LLHQQHGGGA GAVQQPQREE EALHDPGQGS APAELCQFQQ 60 
HVPRFPLQQP QAVQEGGGAG AGQGLVLWQP GAGLQGVQPG DDGAPDLQHG DAAGDSHHDD120 
PAQELPAAEH RAQGPGGPRP ALRGGARSNC RVCLVQMCPE APEGSHQLMP ASDPQQGWFA180 
30 AAAQGEPVSD PGHHHH 196 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 352 



(A) LANGE: 361 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

35 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKGLTYP: ORF 



40 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 352: 

SLASLSDSLG VSVMATDQDS YSTSSTEEEL EQFSSPSVKK KPSMILGKAR HRLSFAS FSS 60 
50 MFHAFLSNNR KLYKKWELA QDKGSYFGSL VQDYKVYSLE MMARQTSSTE MLQEIRTMMT120 
QLKSYLLQST ELKALVDPAL HSEEELEAIV ESALYKCVLK PLKEAINSCL HQIHSKDGSL180 
QQLKENQLVI LATTTTDLGV TTSVPEVPMM EKILQKFTSM HKAYSPEKKI SILLKTCKLI240 
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YDSMALGNPG KPYGADDFLP VLMYVLARSN LTEMLLNVEY MMELMDPALQ LGEGSYYLTT300 

TYGALEHIKS YDKITVTRQL SVEVQDSIHR WERRRTLNKA RASRSSVQPL HLRVVPGARA360 
A 361 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 353 



(A) LANGE:161 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(Ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 353: 

VDGFLQGLQD TFVQGRLYNC FELLLGVQGG VHQGLELGAL QQVALELGHH GANLLQHLRA 60 
GGLARHHLQA VHLWLHQAA KVRALVLRQL HHLLVQLAW GEESVEHAAE TGKAQPVPSL120 
AQDHGGLLLH AGAAELLQLL LRAAGGVGVL VGGHDRHPQA V iqi 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 354 



(A) LANGE: 218 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 354: 

SGRGPKYVID VEQPFSCTSL DAVVNYFVSH TKKALVPFLL DEDYEKVLGY VEADKENGEN 60 
VWVAPSAPGP GPAPCTGGPK PLSPASSQDK LPPLPPLPNQ EENYVTPIGD GPAVDYENQD120 
VASSSWPVIL KPKKLPKPPA KLPKPPVGPK PEPKVFNGGL GREAASSVSA Q PLLS PQAGL 180 
GRHGRQSYRR SWEKRRGTGS MVSDTPGTSG LVPGRARW 218 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 355 



(A) LANGE: 253 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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YDSMALGNPG KPYGADDFLP VLMYVLARSN LTEMLLNVEY MMELMDPALQ LGEGSYYLTT300 
TYGALEHIKS YDKITVTRQL SVEVQDSIHR WERRRTLNKA RASRSSVQPL HLRVVPGARA360 
A 361 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 353 

5 

(A) LANGE:161 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

15 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



20 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 353: 

VDGFLQGLQD TFVQGRLYNC FELLLGVQGG VHQGLELGAL QQVALELGHH GANLLQHLRA 60 
GGLARHHLQA VHLWLHQAA KVRALVLRQL HHLLVQLAW GEESVEHAAE TGKAQPVPSL1 2 0 
AQDHGGLLLH AGAAELLQLL LRAAGGVGVL VGGHDRHPQA V 161 

25 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 354 

(A) LANGE: 218 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

30 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 354: 

SGRGPKYVID VEQPFSCTSL DAWNYFVSH TKKALVPFLL DEDYEKVLGY VEADKENGEN 60 
VWVAPSAPGP GPAPCTGGPK PLSPASSQDK LPPLPPLPNQ EENYVTPIGD GPAVDYENQD120 
45 VASSSWPVIL KPKKLPKPPA KLPKPPVGPK PEPKVFNGGL GREAASSVSA QPLLSPQAGL180 
GRHGRQSYRR SWEKRRGTGS MVSDTPGTSG LVPGRARW 218 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 355 



50 



(A) LANGE: 253 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(D) TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
5 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 355: 

AGEGVDGLTQ ETPLKPVSQL PGPAGAPTGR RGQAEDPGSV MASALRPPRV PKPKGVLPSH 60 
15 YYESFLEKKG PCDRDYKKFW AGLQGLTIYF YNSNRDFQHV EKLNLGAFEK LTDEIPWGSS120 
RDPGTHFSLI LRNQEIKFKV ETLECREMWK GFILTWELR VPTDLTLLPG HLYMMSEVLA180 
KEEARRALET PSCFLKVSRL EAQLLLERYP ECGNLLLRPS GDGADGVGHH AADAQRDARG2 4 0 
PALQGEAGGA PST 253 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 356 

20 

(A) LANGE: 118 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



35 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 356: 

LTTASREVQE NGCSTSITYL GPLPLHLVMP DHVRPWHLP RGDRHRRRRP RWAAAAGSRT 60 
RGSAPGAWP PAGSPSGSTR VSPVHGAPPL WPRLQTSCIG AQEAGSSRSG HGAPPPLR 118 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 357 

40 

(A) LANGE: 223 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



50 

(vi) HERKUNFT: 
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(D)TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKULTYP: ORF 
5 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 355: 

AGEGVDGLTQ ETPLKPVSQL PGPAGAPTGR RGQAEDPGSV MASALRPPRV PKPKGVLPSH 60 
15 YYESFLEKKG PCDRDYKKFW AGLQGLTIYF YNSNRDFQHV EKLNLGAFEK LTDEIPWGSS120 
RDPGTHFSLI LRNQEIKFKV ETLECREMWK GFILTWELR VPTDLTLLPG HL YMMSEVLA1 8 0 
KEEARRALET PSCFLKVSRL EAQLLLERYP ECGNLLLRPS GDGADGVGHH AADAQRDARG2 4 0 
PALQGEAGGA PST 253 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 356 

20 

(A) LANGE: 118 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



35 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 356: 

LTTASREVQE NGCSTSITYL GPLPLHLVMP DHVRPWHLP RGDRHRRRRP RWAAAAGSRT 60 
RGSAPGAWP PAGSPSGSTR VSPVHGAPPL WPRLQTSCIG AQEAGSSRSG HGAPPPLR 118 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 357 

40 

(A) LANGE: 223 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



50 

(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 357: 

DHTCGCAGNL QEAIMLRSGV TSQGIHPGSP WCCTPTQAEL IVGDQSGAIH IWDLKTDHNE 60 
QLIPEPEVSI TSAHIDPDAS YMAAVNSTGN CYVWNLTGGI GDEVTQLIPK TKI PAHTRYA1 2 0 
LQCRFSPDST LLATCSADQT CKIWRTSNFS LMTELSIKSG NPGESSRGWM WGCAFSGDSQ180 
YIVTASSDNL ARLWCVETGE IKREYGGHQK AWCLAFNDS VLG 223 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 358 

(A) LANGE: 193 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 358: 

FFFFFFFFFP EQHLRVGLLL LPPRLSPRPG PAWPVPNPVG WPGHLHQGGQ LLAGTNKPFH 60 
30 LAMVWFSMD RGPETRAGRG REHTSLGVGT SLRPLSSFGP SADFPRQCRL AQSRSVQPGL120 
GRALSHLDKQ LGAESPRAAW PSRSRRHRGP SGPVAQAGRG GSALTWVLHG SLQLPPPAPG180 
SPEGSQASPA HCH 193 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 359 

35 

(A) LANGE: 251 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

45 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 359: 

PGCCMGPSSC HHLHQAVPRG HRLAQHTVIE GQADNSLLVA AILSLDLSSL HTPEPGQVVR 60 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 357- 

5 

DHTCGCAGNL QEAIMLRSGV TSQGIHPGSP WCCTPTQAEL IVGDQSGAIH IWDLKTDHNE 60 
QLIPEPEVSI TSAHIDPDAS YMAAVNSTGN CYVWNLTGGI GDEVTQLIPK TKIPAHTRYA120 
LQCRFSPDST LLATCSADQT CKIWRTSNFS LMTELSIKSG NPGESSRGWM WGCAFSGDSQ180 
YIVTASSDNL ARLWCVETGE IKREYGGHQK AWCLAFNDS VLG 223 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 358 

(A) LANGE: 193Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 358: 

FFFFFFFFFP EQHLRVGLLL LPPRLSPRPG PAWPVPNPVG WPGHLHQGGQ LLAGTNKPFH 60 
30 LAMVWFSMD RGPETRAGRG REHTSLGVGT SLRPLSSFGP SADFPRQCRL AQSRSVQPGL120 
GRALSHLDKQ LGAESPRAAW PSRSRRHRGP SGPVAQAGRG GSALTWVLHG SLQLPPPAPG180 
SPEGSQASPA HCH -, Q ^ 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 359 

35 

(A) LANGE: 251 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

45 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 359: 



PGCCMGPSSC HHLHQAVPRG HRLAQHTVIE GQADNSLLVA AILSLDLSSL HTPEPGQVVR 60 



414 

WO 99/55858 PCT/DE99/01258 

GSSDDVLGVP REGAAPHPAA GGLPGVAALD AQLRHQGEVG RPPDLARLIS RAGGEERGVG120 

AEATLQGVAR VGRDLSLGDE LGHLVTNAPR QIPDIAVSGA IDSCHVAGVG IDVGGRDGDL180 

GLRDQLLVVV CFQVPDVDSP ALVTHDELCL GWGAAPGTPR VNALGGHTGP QHDCFLOVTS2 4 0 
TSACMILTSS C w 251 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 360 



(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 360: 

GNIPHSNLTD ASSPKRIKIV ACTDQENILG RMKYVCLFFF KNKGFWNSGE 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 361 

(A) LANGE: 59 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 361 : 

KGNQLYQGET RALGTMTTRT AFILHHSDCF QSSNDCQATS QMTDNFCCSF LYKMLRQQA 59 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 362 

(A) LANGE: 67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
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GSSDDVLGVP REGAAPHPAA GGLPGVAALD AQLRHQGEVG RPPDLARLIS RAGGEERGVG 120 
AEATLQGVAR VGRDLSLGDE LGHLVTNAPR QIPDIAVSGA IDSCHVAGVG I DVGGRDGDL 180 
GLRDQLLWV CFQVPDVDSP ALVTHDELCL GWGAAPGTPR VNALGGHTGP QHDCFLQVTS240 
TSACMILTSS C 251 

5 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 360 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

10 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

15 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 360: 

GNIPHSNLTD ASSPKRIKIV ACTDQENILG RMKYVCLFFF KNKGFWNSGE 50 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 361 

25 

(A) LANGE: 59 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

35 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



40 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 361 : 

KGNQLYQGET RALGTMTTRT AFILHHSDCF QSSNDCQATS QMTDNFCCSF LYKMLRQQA 59 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 362 

45 (A) LANGE: 67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



50 (ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 362: 

DRILLS PRME CSGMIMAHCS LDLPGSHLSL PSSWDHRHVP PCPANFYFGR DKVS PCCLGR6 0 
FQTPGLK g7 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 363 

(A) LANGE: 84 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 363: 

MRRCIHPSHS LSGSRQTQSP LSHSASNGST TKVAQQMRRA AAVVGESTEE TRLGRALGAA60 
GFTNKQLSEN TAQGEEKRVM CLQN Q4 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 364 

(A) LANGE: 127 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 364: 

CAYRTEKWKS HTVPCSPEVK LVLTLALRAF SSMEPLGLGR KARVSAHRHT SYLQDIDCLC 60 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 362: 

DKILLSPRME CSGMIMAHCS LDLPGSHLSL PSSWDHRHVP PCPANFYFGR DKVS PCCLGR60 
FQTPGLK 67 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 363 

(A) LANGE: 84 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 363: 

MRRCIHPSHS LSGSRQTQSP LSHSASNGST TKVAQQMRRA AAWGESTEE T RLGRALGAA 6 0 
GFTNKQLSEN TAQGEEKRVM CLQN 84 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 364 

(A) LANGE: 127 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 364: 

CAYRTEKWKS HTVPCSPEVK LVLTIALRAF SSMEPLGLGR KARVSAHRHT SYLQDIDCLC 60 
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RGSTGQPTAN TAASLVSASL LPVHPGDYSW INLPKNSAFI MSLFCSKTQN GSLPPRGRPS120 
HHCIPNR 127 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 365 

5 (A) LANGE: 114 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 (ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



15 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 365: 

20 

PYVHSPAWSP WGLVGRLVSV HTDIPATFRT LIVSAEVALG SQLQTQQPPW FQLLSFQYIL 60 
ETTPGLIFLR TQHSLCHFSV RKPKMAPCHL EADQVITVSP TASTVCIWYI VQAP 114 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 366 

25 (A) LANGE: 30 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 (ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 366: 

40 

NLHSNIKVFF YNVPKISGPQ QAVFVPVFFN 30 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 367 

(A) LANGE: 44 Aminosauren 
45 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

50 
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RGSTGQPTAN TAASLVSASL LPVHPGDYSW INLPKNSAFI 
HHCIPNR 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 365 

(A) LANGE: 1 14 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 365: 

PYVHSPAWSP WGLVGRLVSV HTDIPATFRT LIVSAEVALG SQLQTQQPPW FQLLSFQYIL 60 
ETTPGLIFLR TQHSLCHFSV RKPKMAPCHL EADQVITVSP TASTVCIWYI VQAP 114 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 366 

(A) LANGE: 30 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 366: 

NLHSNIKVFF YNVPKISGPQ QAVFVPVFFN 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 367 

(A) LANGE: 44 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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MSLFCSKTQN GSLPPRGRPS120 

127 



WO 99/55858 

(Hi) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 
5 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 367: 

10 KECMSEAQFL ATTLTKGNNC RGILQLIHTQ HLLHTVFTDS NLVG 4 4 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 368 

(A) LANGE:34 Amlnosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 368: 

NVDFRCKNML EIRFSAIKPN TKKIKKNVCQ KPNS 34 

30 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 369 

(A) LANGE: 147 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

35 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 369: 



50 



QPSSLLHHCP YPYPPRHLLA TPLLKPQLLA GSPAHASLIS FLASPQRASR QHGGPSQRAG 60 
TLSCPLVELG GSSGGRGLCH GSADPTNRAA EPQERGEPAA GDRRPLPEWG RVSLAESPGA120 
EFRCPGSLGE WGEIPEKESS AHPKTEE 147 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



417 



PCT/DE99/01258 



(vi) HERKUNFT: 
5 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 367: 

10 KECMSEAQFL ATTLTKGNNC RGILQLIHTQ HLLHTVFTDS NLVG 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 368 

(A) LANGE: 34 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 368: 

NVDFRCKNML EIRFSAIKPN TKKIKKNVCQ KPNS 

30 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 369 

(A) LANGE: 147 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

35 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 369: 

QPSSLLHHCP YPYPPRHLLA TPLLKPQLLA GSPAHASLIS FLASPQRASR QHGGPSQRAG 60 
TLSCPLVELG GSSGGRGLCH GSADPTNRAA EPQERGEPAA GDRRP1PEWG RVSLAESPGA120 
50 EFRCPGSLGE WGEIPEKESS AHPKTEE 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 370 

(A) LANGE: 244 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

5 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 370: 

NHSCWQGPQL MPASSPFLLA PKGPPGNMGG PVREPALSVA LWLSWGAALG AVACAMALLT 60 
QQTELQSLRR EVSRLQGTGG PSQNGEGYPW QSLPEQSSDA LEAWESGERS RKRRAVLTQK120 
20 QKNDSDVTEV MWQPALRRGR GLQAQGYGVR IQDAGVYLLY SQVLFQDVTF TMGQWSREG180 
QGRQETLFRC IRSMPSHPDR AYNSCYSAGV FHLHQGDILS VIIPRARAKL NLSPHGTFLG240 
FVKL 244 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 371 

25 (A) LANGE: 185 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 371 : 

40 

TPASWIRTPY PWACRPLPRL RAGCHITSVT SESFFCFWVS TALLFRDLSP LSQASRASEL 60 
CSGRLCQGYP SPFWEGPPVP CSRLTSLLRL CSSVCWVSRA MAQATAPRAA PQLNQRATES 120 
AGSLTGPPML PGGPLGASKK GDEAGMSWGP CQQLWFQEWG SKEVAGRVRV RAWQKGRRL 180 
LRKEK 185 

45 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 372 

(A) LANGE: 148 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

50 (D) TOPOLOGIE: linear 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 370 

(A) LANGE:244 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 370: 

NHSCWQGPQL MPASSPFLLA PKGPPGNMGG PVREPALSVA LWLSWGAALG AVACAMALLT 60 
QQTELQSLRR EVSRLQGTGG PSQNGEGYPW QSLPEQSSDA LEAWESGERS RKRRAVLTQK120 
QKNDSDVTEV MWQPALRRGR GLQAQGYGVR IQDAGVYLLY SQVLFQDVTF TMGQWSREG180 
QGRQETLFRC IRSMPSHPDR AYNSCYSAGV FHLHQGDILS VIIPRARAKL NLSPHGTFLG240 
FVKL 24 4 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 371 

(A) LANGE: 185 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 371: 

TPASWIRTPY PWACRPLPRL RAGCHITSVT SESFFCFWVS TALLFRDLSP LSQASRASEL 60 
CSGRLCQGYP SPFWEGPPVP CSRLTSLLRL CSSVCWVSRA MAQATAPRAA PQLNQRATES120 
AGSLTGPPML PGGPLGASKK GDEAGMSWGP CQQLWFQEWG SKEVAGRVRV RAVVQKGRRL 180 
LRKEK 185 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 372 

(A) LANGE: 148 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE:lin ar 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 372: 

VLYHCASRYR RRARQTCAPS YTRSADLPSR TPPVEDLLEL SRAFWVGADG GGRVRVLGGT 60 
EAHEDGIPPE SMDHYADGHR PQHCHLGYRC HGRPQREGLP RCLKVPPVNL SSVSVPFPVT120 
HRAGMEFNGC SGQTLVHGQT SLLWILQD 148 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 373 



(A) LANGE: 135 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 373: 

CLPVRRLRQF EPKTPKVEAE FQSMGSRLSQ PFESYITAPP GTAAAPAKPA PPATPGAPTS 60 
PAEHRLLKTC WSCRVLSGLG LMGAGGYVYW VARKPMKMGY PPSPWTITQM VIGLSIATWG1 ?f) 
IWMADPKGK AYRW ^ 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 374 



(A) LANGE: 152 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(ii) MOLEKQLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 372: 

VLYHCASRYR RRARQTCAPS YTRSADLPSR TPPVEDLLEL SRAFWVGADG GGRVRVLGGT 60 
EAHEDGIPPE SMDHYADGHR PQHCHLGYRC HGRPQREGLP RCLKVPPVNL S S VS VPFPVT 120 
HRAGMEFNGC SGQTLVHGQT SLLWILQD "vavrtfvi^u 

1 4 o 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 373 



(A) LANGE: 135 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 373: 

CLPVRRLRQF EPKTPKVEAE FQSMGSRLSQ PFESYITAPP GTAAAPAKPA PPATPGAPTS 60 
PAEHRLLKTC WSCRVLSGLG LMGAGGYVYW VARKPMKMGY PPSPWTITQM VIGLSIATWG120 
IVVMADPKGK AYRW y v^siAiWbl^U 

135 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 374 



(A) LANGE: 152 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 374: 

IPCLLCVSRG KGQRQKTDSL VVLSNNAVGL PFGVCHDNDT PGGNAEADDH LRNGPWTRGV 60 
SHLHGLPCHP VHVPARPHQP QPRKHATAPA GLQQAVFCWG GRRSGCSWGR RFGGRGGGTG 120 
5 RRSDIGLKRL GQPRPHALEL GLNLGRLWFK LA 152 

(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO 375 

(A) I_ANGE:107 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

10 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

15 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 375: 

GAELQLRSCA MAVSQEGLDG EVKAPDARIF IPCANTAFTP DLQVLQQVLS SFTVSSPLFH 60 
25 SGFICYTPNL FSQSTPQSLP CWGQHRKRQN LRKEKGNLQP AMDLMIP 107 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 376 

(A) LANGE: 113 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 376: 

IPKNFYHNIH RSLYQLYLEV KQAWESIDCS ACPRVEALNK ATKTPEITDL TFQWPTGPGS 60 
45 GQVGHQANHL FPCASLCKSW SVPLARPSLV QDLGPQTKES RGLGFPDPRM VSL 113 



(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO 377 

(A)LANGE:124 Aminosauren 
so (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 374: 

IPCLLCVSRG KGQRQKTDSL VVLSNNAVGL PFGVCHDNDT PGGNAEADDH LRNGPWTRGV 60 
SHLHGLPCHP VHVPARPHQP QPRKHATAPA GLQQAVFCWG GRRSGCSWGR RFGGRGGGTG1 2 0 
5 RRSDIGLKRL GQPRPHALEL GLNLGRLWFK LA 152 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 375 

(A) LANGE:107 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

10 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

15 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 375: 

GAELQLRSCA MAVSQEGLDG EVKAPDARIF IPCANTAFTP DLQVLQQVLS SFTVSSPLFH 60 
25 SGFICYTPNL FSQSTPQSLP CWGQHRKRQN LRKEKGNLQP AMDLMIP 107 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 376 

(A) LANGE: 113 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 376: 

IPKNFYHNIH RSLYQLYLEV KQAWESIDCS ACPRVEALNK ATKTPEITDL TFQWPTGPGS 60 
45 GQVGHQANHL FPCASLCKSW SVPLARPSLV QDLGPQTKES RGLGFPDPRM VSL 113 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 377 

(A)LANGE: 124 Aminosauren 
so (B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 377: 

FGGPQAQPHS AVGSSLSSQI QVNLSFKNKG EPQTCSTTRD NNTPWQEDHV LDCLRTATVR 60 
QEACCDPLCS MPIAQASSIP YHLPPMLFFG TTTLAKREYG KQRPRALLQY RHFEVGRQHM120 
LHSK 124 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 378 

(A) LANGE: 66 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 378: 

HKIILISRYR RNSWTCQAI LYTPMILQRK HPSLLLPLLW QLKCICSSTL KRRKRNNLSL60 
IPKLPH 6g 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 379 



(A) LANGE: 67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 377: 

FGGPQAQPHS AVGSSLSSQI QVNLSFKNKG EPQTCSTTRD NNTPWQEDHV LDCLRTATVR 60 
QEACCDPLCS MPIAQASSIP YHLPPMLFFG TTTLAKREYG KQRPRALLQY RH FE VGRQHM 1 2 0 
LHSK 124 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 378 

(A) LANGE: 66 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 378: 

HKIILISRYR RNSWTCQAI LYTPMILQRK HPSLLLPLLW QLKCICSSTL KRRKRNNLSL60 

IPKLPH * 

66 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 379 



(A) LANGE: 67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 379: 

PEKSPGAGPL LGGSPFFFFF YVSKSTEFIL KHSIKFESHE TKASLHYMLI LAKSKDQHTI60 
5 DIHDNW 67 

(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO 380 

(A) LANGE:71 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

10 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

15 (Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 380: 

FCIHFECLHV KTQLIYYFNI KPISFEAKLI LLFYKSNGDS FFRMLKAQCL R FMLAALLAL 6 0 
25 LLPEMKTKQN R 71 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 381 

(A) l-ANGE: 107 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 381: 

MDGAQGRLLP VSSRHSNLAL LKPTSRDLTA PPEGASLMTV GGITAPRDVQ VWNPRTWESV 60 
45 TLRGKRDPAP VLQFRISWWG DDRGWLRWAL SNHGGPYKGR GVTRVCA 107 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 382 

(A) LANGE: 143 Aminosauren 
50 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 



WO 99/55858 



422 



PCT/DE99/01258 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 379: 

PEKSPGAGPL LGGSPFFFFF YVSKSTEFIL KHSIKFESHE TKASLHYMLI LAKSKDQHTI 60 
5 DIHDNW 67 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 380 

(A) LANGE: 71 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

10 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

15 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 380: 

FCIHFECLHV KTQLIYYFNI KPISFEAKLI LLFYKSNGDS FFRMLKAQCL RFMLAALLAL 6 0 
25 LLPEMKTKQN R 71 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 381 

(A) LANGE: 107 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 381: 

MDGAQGRLLP VSSRHSNLAL LKPTSRDLTA PPEGASLMTV GGITAPRDVQ VWNPRTWESV 60 
45 TLRGKRDPAP VLQFRISWWG DDRGWLRWAL SNHGGPYKGR GVTRVCA 107 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 382 

(A) LANGE: 143 Aminosauren 
50 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 



WO 99/55858 

(D)TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
5 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 382: 

EVENHTNLLS YSSRGQESKM VFTRLKSCQC GFVSPRRLWG RIQCLFQLLQ GPPHRLAPGL 60 
15 LAIFTARSFL ASCADPRDSP SLIRAPMITQ GPPQPSTVIS PPRNPELKHR RRVPFATQGN12 0 
TFPRPGVPNL DISGGCYSTH RHQ 14 3 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 383 

(A)1_ANGE:86 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 

(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 383: 

35 SHTHAQLSNH GGVQEPPLPL GVPKPWGSDS GALSRPGCKL KTPGGFQNAQ CLGHNLDQLN60 
LNLQRDITAP QETPRGSQSA KPEETI 86 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 384 

(A)LANGE: 123 Aminosauren 
40 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

45 

(Hi) HYPOTHETISCH: ja 
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50 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



423 
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(D) TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
5 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

io : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 382: 

EVENHTNLLS YSSRGQESKM VFTRLKSCQC GFVSPRRLWG RIQCLFQLLQ GPPHRLAPGL 60 
15 LAIFTARSFL ASCADPRDSP SLIRAPMITQ GPPQPSTVIS PPRNPELKHR RRVPFATQGN1 2 0 
TFPRPGVPNL DISGGCYSTH RHQ 143 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 383 

(A) LANGE: 86 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 383: 

35 SHTHAQLSNH GGVQEPPLPL GVPKPWGSDS GALSRPGCKL KTPGGFQNAQ CLGHNLDQLN60 
LNLQRDITAP QETPRGSQSA KPEETI 86 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 384 

(A)LANGE:123 Aminosauren 
40 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

45 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
50 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 



15 



WO 99/55858 424 

PCT/DE99/01258 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 384: 

SS KIYFGSNIPN SK££ SESK ™»« «> 

STG M'VUSSCALK YSDIRTGRES SLPSKEALEP SGENVIQNKE120 

123 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 385 

(A) LANGE: 83 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
20 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 385: 

S SSSSi l n S avrpvsl MTVCWLCQTL ylgk — cs F p„ flLS v R6 o 

83 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 386 



30 (A) LANGE: 88 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 386: 

vSSSv SSS H S SE L DKTVAEKTIC VSOSW.VPPX SGAPRTIAGE60 

88 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 387 

50 (A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 



123 



10 



15 



20 
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<*> SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 384- 

SSS SSSS SSSS SSSS ESS SSSM 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 385 

(A) LANGE:83 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 385: 

" SEES HFCSFNSINS S?™* ~ — GSFPWALSYR60 

83 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 386 

3 o (A) LANGE: 88 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 

«o (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 386: 

SSSS SSS? 1 ° KTVAEKTIC ^«*™ SGAPRTIAGE60 

88 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 387 

5 ° (A) LANGE: 1Q5 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 



WO 99/55858 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

5 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 387: 

15 TCEPFRNPQV GKDPTPSLRI ICLAITGSWK CFLGCVKINQ GGMKHIFLAT KLEFLREQMQ 60 
RDLLLLARLQ GPLWSHTEAV TGHKPRRARG SCAEAPGPLS GSFPS 105 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 388 

(A)LANGE: 173 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 388: 

35 AQESPWQLCR GARTSKRKLP KLGMEQHCNE MCPPSSLFLP GAYKAQMYSD VWTNTKKKKK 60 
KKKKKAFLSH RHKTQIIYCY EALFTNGQFL HFIAACERLP DGRPISLVLQ TSSQAAFYQK120 
GENSCLSFLK NAFLYLSIRH YTSELYKRPG GTMSLVDTFH CSVAPFLAWE ASA 173 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 389 

40 (A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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50 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

5 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 387: 

15 TCEPFRNPQV GKDPTPSLRI ICLAITGSWK CFLGCVKINQ GGMKHIFLAT KLEFLREQMQ 60 
RDLLLLARLQ GPLWSHTEAV TGHKPRRARG SCAEAPGPLS GSFPS 105 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 388 

(A) LANGE: 173 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 388: 

35 AQESPWQLCR GARTSKRKLP KLGMEQHCNE MCPPSSLFLP GAYKAQMYSD VWTNTKKKKK 60 
KKKKKAFLSH RHKTQIIYCY EALFTNGQFL HFIAACERLP DGRPISLVLQ TSSQAAFYQK120 
GENSCLSFLK NAFLYLSIRH YTSELYKRPG GTMSLVDTFH CSVAPFLAWE ASA 173 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 389 

40 (A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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50 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 389: 

5 TCEPFRNPQV GKDPTPSLRI ICLAITGSWK CFLGCVKINQ GGMKHIFLAT KLEFLREQMQ 60 
RDLLLLARLQ GPLWSHTEAV TGHKPRRARG SCAEAPGPLS GSFPS 105 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 390 

(A) LANGE: 262 Aminosauren 
10 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
20 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 390: 

25 RCPRRGREMD SGCWLFGGEF EDSVFEERPE RRSGPPASYC AKLCEPQWFY EETESSDDVE 60 
VLTLKKFKGD LAYRRQEYQK ALQEYSSISE KLSSTNFAMK RDVQEGQARC LAHLGRHMEA120 
LEIAANLENK ATNTDHLTTV LYLQLAICSS LQNLEKTIFC LQKLISLHPF NPWNWGKLAE180 
AYLNLGPALS AALASSQKQH SFTSSDKTIK SFFPHSGKDC LLCFPETLPE SSLIFCGRDT240 
RNGRKIGKFC KCANLVGERG TG 262 

30 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 391 

(A) LANGE: 66 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

35 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

40 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 391: 

KPVPLSPTRL AHLQNFPIFL PFLVSLPQKI KELSGKVSGK HKRQSFPECG KKDLIVLSLE60 
50 VKLCCF 66 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 392 



WO 99/55858 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 389: 

5 TCEPFRNPQV GKDPTPSLRI ICLAITGSWK CFLGCVKINQ GGMKHIFLAT KLEFLREQMQ 60 
RDLLLLARLQ GPLWSHTEAV TGHKPRRARG SCAEAPGPLS GSFPS 105 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 390 

(A) LANGE: 262 Aminosauren 
10 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
20 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 390: 

25 RCPRRGREMD SGCWLFGGEF EDSVFEERPE RRSGPPASYC AKLCEPQWFY EETESSDDVE 60 
VLTLKKFKGD LAYRRQEYQK ALQEYSSISE KLSSTNFAMK RDVQEGQARC LAHLGRHMEA120 

LEIAANLENK ATNTDHLTTV LYLQLAICSS LQNLEKTIFC LQKLISLHPF NPWNWGKLAE180 

AYLNLGPALS AALASSQKQH SFTSSDKTIK SFFPHSGKDC LLCFPETLPE SSLIFCGRDT240 

RNGRKIGKFC KCANLVGERG TG 262 

30 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 391 

(A) LANGE:66 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

35 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

40 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 391: 

KPVPLSPTRL AHLQNFPIFL PFLVSLPQKI KELSGKVSGK HKRQSFPECG KKDLIVLSLE60 
50 VKLCCF 66 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 392 



10 
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(A) LANGE: 78 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



PCT/DE99/01258 



13 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 392: 

QAGGRVPWLN GLCWLLYFPS LQQSPAPPYA YPrFPnTron , ^ 

NTPAVLSDTL VVCRPGLL vvo ™™™ YPGEPDTEPD LPGHPFSWQN WLMTIFQRYW60 

^ IB 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 393 

(A) LANGE: 79 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 393: 

H T SSS KSSrf KEKTPDFRRL SPRVSETADS «««« MRDNPGRGGD60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 394 

(A) LANGE: 72 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

« (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

50 ' 



35 



40 



10 



35 



40 
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(A) LANGE: 78 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



PCT/DE99/01258 



ID 

(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 392: 

2o SSK5Z SSS" lqqspapp * a ypg — -3„p FSWQN WLMTI ™o 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 393 

(A) LANGE: 79 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

" (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ia 

30 ' 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 393: 

H T rS M P ESS*" ™™. SP R V SETADS RKVARGPRFV MRDNPGRGGD60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 394 



A LANGE: 72 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

« (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ia 

50 ' 



10 



15 



35 



40 



45 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 394: 

VTPPPPSQIS SFLPPSTAPF TKPPIPDPPS Stpad™,,™ 

SPRSPRREER DV "^IPDPPS STPAPGDPYD HPRARGCPAL QIGAHGRPYG60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 395 

(A) LANGE: 98 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



50 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 395: 

RGLRDARRET Sffi SvdcSgGL KINSlS" PAPGWPHYK SGPTGDLTGV60 

98 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 396 

(A) LANGE: 80 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 396: 

ZSSgl RPASGCRFLR CAIGASAFSG ORGSAVAW QPHTHNHTHK60 

80 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 397 



10 



15 



20 



25 



30 



35 



40 



45 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 394: 

SSSSZ E™™' TKPPIPDPPS S™™*™ HPRARGCPAL QIGAHGRPYG60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 395 

(A) LANGE: 98 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 395: 

S 5£SK ™" PAPGWPHYK SGPTGDLTGV60 

98 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 396 

(A) LANGE: 80 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
ii) HYPOTHETISCH: ja 



50 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 396: 

NWRQTVWQRV REGACAQESS RPASGCRFr u 

WGQPHPVQAF TNVISVLFYF RPASGCRFLR ^AIGASAFSG DRGSAVATNT QPHTHNHTHK60 

80 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 397 



WO 99/55858 

(A) LANGE: 309 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



15 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 397: 

YDNSSTCKKG KVFPGKISVT VSETFDPEEK HSMAYQDLHS EITSLFKDVF GTSVYGQTVI 60 
LTVSTSLSPR SEMRADDKFV NVTIVTILAE TTSDNEKTVT EKINKAIRSS SSNFLNYDLT120 
LRCDYYGCNQ TADDCLNGLA CDCKSDLQRP NPQSPFCVAS SLKCPDACNA QHKQCLI KKS 180 
20 GGAPECACVP GYQEDANGNC QKCAFGYSGL DCKDKFQLIL TIVGTIAGIV ILSMIIALIV240 
TARSNNKTKH IEEENLIDED FQNLKLRSTG FTNLGAEGSV FPKVRITASR DSQMQNPYSR300 
HSSMPRPDY 309 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 398 

25 (A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 (ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 398: 

40 

QALIASTTFN VIDSYLASEL DSLQTFTTSI QRGWQMSDGR KTPEARSLLV LTSPSVFLNT 60 
LNNSLYIGWG PWRVPHSYDS NSQGGACCCV LNRDFASGCL WRPLS 105 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 399 

45 (A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



50 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(A) LANGE: 309 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: iinear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 397: 

ESSE S= £E5£ t™"" 60 

sssssr IE ™ ?o= ™~ ssss 

309 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 398 



(A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 398: 

SS ESSE := 2S3S2 S3""" 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 399 

(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



WO 99/55858 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 399: 

?S££S; SrorD NIYPL CDKKKKKKKK SRTSTFDFS ^ KQLVFVSKTQ60 

75 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 400 

(A) LANGE: 70 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 400: 

RKKAVCFMND LICFLDNTFK NNVLSQAWWC VHLVPTIWEA EArr^TFPPc 

VNNCTPAWAT "n^vriiwuA EAGGSLEPRS LKLQCPVVAP60 

70 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 401 

(A) LANGE: 69 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 401: 

LVPQGSLLQT HPFVFFSFLE MRSRYVAQAG VQLFTGATTG HCSFKLLGSS DPPASASQIV60 



WO 99/55858 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 
5 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 399: 

10 CFSCFVICSV SLCTLNIYPL CDKKKKKKKK SRTSTFDFSQ PQPRKNGSWD KQLVFVSKTQ60 
IGHINATAFR SFDFD 75 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 400 

(A) LANGE: 70 Aminosauren 
15 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

20 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 400: 

30 RKKAVCFMND LICFLDNTFK NNVLSQAWWC VHLVPTIWEA EAGGSLEPRS LKLQCPVVAP60 
VNNCTPAWAT 70 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 401 

35 (A) LANGE: 69 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



45 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 401 : 

50 

LVPQGSLLQT HPFVFFSFLE MRSRYVAQAG VQLFTGATTG HCSFKLLGSS DPPASASQIV60 
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GTRCTHHHA 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 402 

5 (A) LANGE: 80 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

io (ii) MOLEKULTYP: ORF 
I HYPOTHETISCH: ja 



20 



30 



40 



PCT/DE99/01258 

69 



15 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 402: 

SE ANRSLPGFGN TSITSLLLFC RDKTFEVARP RTSK0SCYSA60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 403 

25 (A) LANGE: 81 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 403: 

LTNMSDHLFG WLLLEMAWM FSGLCQPTDP COVTFTTttd nnvr, 

IPVTVLQYTL LIYPILMCFL L CQVLEILLLP RCYFSAGIKL LRWPDPEHPR60 

81 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 404 

(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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GTRCTHHHA 69 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 402 

5 (A) LANGE: 80 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



15 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 402: 

20 

PPLWVATVRN GCCHVFWTLP ANRSLPGFGN TSITSLLLFC RDKTFEVARP RTSKDSCYSA60 
TVYTAHLSYS HVLSSLVRLF 80 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 403 

25 (A) LANGE: 81 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 403: 

40 

LTNMSDHLFG WLLLEMAWM FSGLCQPTDP CQVLEILLLP RCYFSAGIKL LRWPDPEHPR60 
I PVTVLQYTL LIYPILMCFL L 81 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 404 

45 

(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



50 



WO 99/55858 
(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 404: 

kkSriS eqcT KQMV VALTHSRLTS EFKWENTPYT tviiplw ™ "VrLKI ILL60 

75 

(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO 405 

(A) LANGE: 328 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 405: 

RYLNMGNLLK VLTCTDLEQG PNFFLDFENA QPTESEKEIY NQVNWLKDA EGILEDLOSY *n 

Qwnu ^ IQHPADEKLQ EKAWGAWPL VGKLKKFYEF SQRLEAAuS 

SPTQHLEREQ ALAKQFAEIL HFTLRFDELK MTNPAIQNDF SYYRRTLSRM rtmuvd!^^ 

=E EE ~= = =3 == 

32 8 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 406 



(A) LANGE: 115 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 404: 

VSHYPHSVSK PPKHQTKQMV VALTHSRLTS EFKWENTPYT TVIIPLWTLN ITYFLKIILL60 
KKKAHENRIN EQCIL 75 



15 



20 



25 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 405 

(A) LANGE: 328 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



30 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 405: 

RYLNMGNLLK VLTCTDLEQG PNFFLDFENA QPTESEKEIY NQVNVVLKDA EGILEDLQSY 60 
RGAGHEIREA IQHPADEKLQ EKAWGAWPL VGKLKKFYEF SQRLEAALRG LLGALTSTPY12 0 
SPTQHLEREQ ALAKQFAEIL HFTLRFDELK MTNPAIQNDF SYYRRTXSRM RINNVPAEGE180 
35 NEVNNELANR MSLFYAEATP MLKTLSDATT KFVSENKNLP IENTTDCLST MASVCRVMLE240 
TPEYRSRFTN EETVSFCLRV MVGVIILYDH VHPVGAFAKT SKIDMKGCIK VLKDQPPNSV300 
EGLLNALRYT TKHLNDETTS KQIKSMLQ 328 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 406 

40 (A) LANGE: 115 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



so (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 406: 

5 SEES SSSS1S ssAflLGGAPG E322 EXT"," 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 407 

(A) LANGE: 100 Aminosauren 
10 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



15 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 
ii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
20 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 407: 

QEPALALDAG WENMGYLLRL PEDLLMLLLT SEFCTRKT^t t „„ m „ 

AGLPLVFRGQ LLCMTASPPR CLLHLLILHS PDYkSsqS CLLVEQLHPM P ^TSHLLD 60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 408 

(A) LANGE: 116 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



40 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



4s (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 408: 

SSES SEES SSKZ £S£K — S ™™.o 

^ (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 409 
(A) LANGE: 132 Aminosauren 



WO 99/55858 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 406: 

5 ISSSE = SS S35S SSSSS SST" U 1 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 407 

(A) LANGE: 100 AminosSuren 
10 (B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



15 



MOLEKClLTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 407: 

25 QEPALALDAG WENMGYLLRL PEDLLMLLLT SEKTRKT<;t t r, Tmm „ 

AGLPLVFRGQ LLCMTASPPR CLLHLLIlS SSXSg PSLATSHLLD 60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 408 

30 (A)LANGE: 116 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



40 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



^ (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 408: 

=i sssss alvpsrfpsl =s = s™;: 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 409 

50 

(A) LANGE: 132 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



10 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 409: 

15 

SPDERCSIRT SPPRACPASP RTVLRSQEEP LRPDFVSPPP AAWVCPVPPL ASAASISLVA 60 
TWSFMKSRHL EAGREWGGRP WEGRRWFQAG SRPWRLECTQ PSRHLVAGSH PALDHSGPHL120 
RRVPALDQSR GH 132 

20 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 410 

(A) LANGE: 142 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 410: 

WKQRRPAVAL DTPMPQAVGK QSLGEVAPLG SLTLCVERQG RHEEGRCEWS TVHPGISQPE 60 
SPPSLAAPEH SLWPTATEMS ACQDTWRRKK TRHQKKLPPQ EQIELLDQGH TRSGRHPAPC120 
40 AQGKETQFNV WLLCSRETAT LP 142 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 41 1 

(A) LANGE: 244 Aminosauren 
45 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

50 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



10 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 409: 

15 

SPDERCSIRT SPPRACPASP RTVLRSQEEP LRPDFVSPPP AAWVCPVPPL ASAASISLVA 60 
TWSFMKSRHL EAGREWGGRP WEGRRWFQAG SRPWRLECTQ PSRHLVAGSH PALDHSGPHL120 
RRVPALDQSR GH 132 

20 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 410 

(A) LANGE: 142 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 410: 

WKQRRPAVAL DTPMPQAVGK QSLGEVAPLG SLTLCVERQG RHEEGRCEWS TVHPGISQPE 60 
SPPSLAAPEH SLWPTATEMS ACQDTWRRKK TRHQKKLPPQ EQIELLDQGH TRSGRHPAPC120 
40 AQGKETQFNV WLLCSRETAT LP 142 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 41 1 

(A) LANGE: 244 Aminosauren 
45 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

50 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 41 1: 

KRRGVRQFRW LVCTRRASPG AARSAPIAPA TGSGRRPNMD SAGQDINLNS PNKGLLSDSM 60 

10 TDVPVDTGVA ART PAVE GLT EAEEEELRAE LTKVEEEIVT LRQVLAAKER HCGELKRRLG 1 2 0 

LSTLGELKQN LSRSWHDVQV SSAYVKTSEK LGEWNEKVTQ SDLYKKTQET LSQAGQKT S Al 8 0 

ALSTVGSAIS RKLGDMRNSA TFKSFEDRVG TIKSKWGDR ENGSDNLPSS AGSGDKPLSD2 4 0 

PAPF 24 4 

15 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 41 2 

(A) LANGE: 149 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

20 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 412: 

LGHFLIPLSK FLRSFHIGAR DLHVMPAPGQ VLFQLPQGGE AQPPLELSTV PLLGCQDLAQ 60 
SDNFLFHLGK LSPELLLLSL CQTLNSRSPG SHTCVDRNIR HGVRQQTFVR RIQVDILAGG120 
35 VHVRAASGPC RGRYGSRAGG AGRSSPRTH 149 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 413 

(A) LANGE: 143 Aminosauren 
40 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

45 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
50 (A) ORGANISMUS: MENSCH 
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25 



30 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 411: 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 412 

(A) LANGE: 149 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 412: 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 413 

(A) LANGE: 143 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 




PNKGLLSDSM 60 
HCGELKRRLG 120 
LSQAGQKTSA1 80 
AGSGDKPLSD2 4 0 




AQPPLELSTV PLLGCQDLAQ 60 
HGVRQQTFVR RIQVDILAGG120 

149 



436 

WO 99/55858 

PCT/DE99/01258 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 413: 

SS VRAATPVSTG 3S5S2 = S™* ~SS 6 0 
RAAPGEARRV HTSQRNCLTP £™ SDSRP ^EFRLISW PAESMFGRRP DPVAGAMGAE 120 

143 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 414 

(A) LANGE: 105 Aminosauren 
10 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 414: 

RGRGALWWAA KELRRTKKLS DYVGKNEKTK ITAKTnnnrr, rnmv n .,r>-, T 

YHRRQEELKR LEENDDDAYL NSPWaS 25££££ S^"" SEEQKQLM " 6 ° 



(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO 415 

(A) LANGE: 386 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 415: 

SSS SESK S5S5S S SPSATWS ™*™» *° 

ASLLLLATST SGSECRFPRS PrSeRGIPD SSfSiS f RCTPASPTRV ^SLSWRL FNS 1 2 0 

sees sssss S i HE Sir ~- 

=S SS35S5? S= S3S5SS 

IOC 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 413: 

ALETCTSCQL LDRFCFSSPR VERPSLLLSS PQCLSLAART WRRVTISSST LVSSALSSSS 60 
SASVRPSTAG VRAATPVSTG TSVMESDSRP LLGEFRLISW PAESMFGRRP DPVAGAMGAE 120 
RAAPGEARRV HTSQRNCLTP RRF 14 3 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 414 

(A) LANGE: 105 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 414: 

RGRGALWWAA KELRRTKKLS DYVGKNEKTK IIAKIQQRGQ GAPAREPIIS SEEQKQLMLY 60 
YHRRQEELKR LEENDDDAYL NSPWADNTAL KRHFHGVKDI KWRPR 105 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 41 5 

(A) LANGE: 386 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 415: 

AAELRDCGSR RISRSPSSNS HLSPRISLSG NLGPQTSRLG GPPSPSATWS VFWQLPRQQS 60 
LPGRGSANLL PSVRSESAVL SDCVGGFPGR SSVRAWIAGP RCTPASPTRV LSLSWRLFNS120 
ASLLLLATST SGSECRFPRS PRARERGIPD CERLLVRRSC WRSGDPRPAG PAG HAAG AFS 180 
TPQYLGGTAM VLLHVKRGDE SQFLLQAPGS TELEELTVQV ARVYNGRLKV QRLCSEMEEL24 0 
AEHGIFLPPN MQGLTDDQIE ELKLKDEWGE KCVPSGGAVF KKDDIGRRNG QAPNEKMKQV300 
LKKTIEEAKA IISKKQVEAG VCVTMEMVKD ALDQLRGAVM IVYPMGLPPY DPIRMEFENK360 
EDLSGTQAGL NVIKEAEAHC GGQPRS 386 
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(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 416 

(A) LANGE: 182 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

5 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

io (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 416: 

GVEKAPAAWP AGPAGRGSPD RQQLRRTNSR SQSGIPRSLA RGERGKRHSL PEVDVAKSNS 60 
20 EAELKSRQLK LRTRVGEAGV HRGPAIQART ELRPGKPPTQ SERTADSERT DGRRFADPLP120 
GSDCCRGNCQ NTDQVAEGEG GPPNRLVWGP RFPLREIRGL RWELLDGERE IRREPQSRSS180 
AA 182 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 41 7 

25 

(A) LANGE: 467 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

35 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



40 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 41 7: 

HTLSRWTKHS IPRWNDARTD DTWHSELDMR KIGQARNTLM DMRLSQVSDS VSGQTWDPK 60 

GYLTDLNSMI PTHGGDINDI KKARLLLKSV RETNPHHPPA WIASARLEEV TGKLQVARNL1 2 0 

IMKGTEMCPK SEDVWLEAAR LQPGDTAKAV VAQAVRHLPQ SVRIYIRAAE LETDIRAKKR180 

45 VLRKALEHVP NSVRLWKAAV ELEEPEDARI MLSRAVECCP TSVELWLALA RLET YENARK2 4 0 

VLNKARENIP TDRHIWITAA KLEEANGNTQ MVEKIIDRAI TSLRANGVEI NREQWIQDAE300 

ECDRAGSVAT CQAVMRAVIG IGIEEEDRKH TWMEDADSCV AHNALECARA I YAYALQVFP360 

SKKSVWLRAA YFEKNHGTRE SLEALLQRAV AHCPKAEVLW LMGAKSKWLA GDVPAARSIL420 

ALAFQANPNS EEIWLAAVKL ESENDEYERA RRLLAKARTV PPPPGCS 4 67 

50 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 41 8 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 416 

(A) LANGE: 182 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

s (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

io (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 416: 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 417 

(A) LANGE: 467 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 417: 



20 




RGERGKRHSL PEVDVAKSNS 60 
SERTADSERT DGRRFADPLP120 
RWELLDGERE IRREPQSRSS180 

182 




DMRLSQVSDS VSGQTVVDPK 60 
WIASARLEEV TGKLQVARNL 120 
SVRIYIRAAE LETDIRAKKR180 
TSVELWLALA RLET YENARK2 4 0 
TSLRANGVEI NREQWIQDAE300 
AHNALECARA I YAYALQVFP3 60 
LMGAKSKWLA GDVPAARSIL420 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 418 
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(A) LANGE: 352 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

5 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG; SEQ ID NO 418: 

TPGRWGHCPR LGQQPPGPLV LIILGLQLHG CQPDLLTVGV GLEGQGQDAP 
GLGAHEPQHL CFGAVGHSPL QECFQGLPSA MVLLEVRGAQ PHTLLAGEHL 
20 LQGIVGYTTV SILHPGMLPI FLLNPNPNHG THDGLAGGHT PSPVTFLGIL 
VGPQRGDGSV DDLLHHLRVP IGFLQLSSRD PDMSVCRNVL PRLVQDLAGI 
PELHAGGAAL HSSAQHDSSI FRFFQLNGCF PQANRVWNML EGFPKNPLLC 
DVNPDRLWEM TDSLGYHGLG CVPRLQPGCF QPDIFTLGAH LRPLHDKVPS 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 419 

(A) LANGE: 424 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

30 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 419: 

PPGAPFFLFF FFLTRDIKTF NEGGHSSEPF HMRPNPAPRR PAMATAQSEG 
DVPDLLLPVG DVLGHGAPQL PMPRLCTLTA LPHLLLLLLS AMLQLKLVEE 

45 LHSAVEPLPG LGDLPLTPKQ LGHGQEHMGV MLTLLQGIHA LGPPLGPCLE 
VGALLQRLGH ECICDVLQPR TVLQPHGLQP QPRVLWVLQT RLFQNGPCSS 
EQKPQGCGVG TLLQPLVIGF PRLLHHLLLL LDLPLHHPQL GEVLIVPQGL 
VLHPLQLHRL HEHPGGGGTV RALASSLRAR SYSSFSDSSF TAASQISSLL 
LLAAGTSPAS HLDLAPMSHS TSALGQWATA LCRSASRDSR VPWFFSKYAA 

50 TCRA 



CCRHIPCQPL 60 
QGVGVDGSCT 120 
DPLLTVDLHT 180 
FIGLQPCQSK2 4 0 
TNVRFQLCGS300 
YL 352 



VLDAAGHQPK 60 
G PG I PQVRVN 120 
EDGLRPQDTG1 80 
KLPNLLLQPR2 4 0 
LAQILGCPDV300 
GLAWKARARM3 60 
RSHTLFLLGN4 20 
424 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 420 
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(A) LANGE: 352 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

5 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 418: 

TPGRWGHCPR LGQQPPGPLV LIILGLQLHG CQPDLLTVGV GLEGQGQDAP CCRHIPCQPL 60 
GLGAHEPQHL CFGAVGHSPL QECFQGLPSA MVLLEVRGAQ PHTLLAGEHL QGVGVDGSCT 120 
20 LQGIVGYTTV SILHPGMLPI FLLNPNPNHG THDGLAGGHT PSPVTFLGIL DPLLTVDLHT 180 
VGPQRGDGSV DDLLHHLRVP IGFLQLSSRD PDMSVCRNVL PRLVQDLAGI FIGLQPCQSK24 0 
PELHAGGAAL HSSAQHDSSI FRFFQLNGCF PQANRVWNML EGFPKNPLLC TNVRFQLCGS300 
DVNPDRLWEM TDSLGYHGLG CVPRLQPGCF QPDIFTLGAH LRPLHDKVPS YL 352 



25 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 419 

(A) LANGE: 424 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

30 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 419: 

PPGAPFFLFF FFLTRDIKTF NEGGHSSEPF HMRPNPAPRR PAMATAQSEG VLDAAGHQPK 60 
DVPDLLLPVG DVLGHGAPQL PMPRLCTLTA LPHLLLLLLS AMLQLKLVEE GPGIPQVRVN120 

45 LHSAVEPLPG LGDLPLTPKQ LGHGQEHMGV MLTLLQGIHA LGPPLGPCLE EDGLRPQDTG180 
VGALLQRLGH ECICDVLQPR TVLQPHGLQP QPRVLWVLQT RLFQNGPCSS KLPNLLLQPR240 
EQKPQGCGVG TLLQPLVIGF PRLLHHLLLL LDLPLHHPQL GEVLIVPQGL LAQILGCPDV300 
VLHPLQLHRL HEHPGGGGTV RALASSLRAR SYSSFSDSSF TAASQISSLL GLAWKARARM360 
LLAAGTSPAS HLDLAPMSHS TSALGQWATA LCRSASRDSR VPWFFSKYAA RSHTLFLLGN420 

50 TCRA 424 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 420 
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(A) LANGE: 109 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH: 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 420: 

JSSK = ~Z S — 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 421 

(A) LANGE: 177 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 421: 

SSs P ES2SZ ™%™ ^™ -vxoolpv, eo 

nyvficfrkg mLK l ££££ JSSSS SSSES SSSTi?? 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 422 

(A) LANGE: 114 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



10 



15 



20 
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(A) LANGE: 109 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH: 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 420: 

GRTLPRGGGT VWVQGHGLEG WWAALSfttrr Daurrrr,,,, 

PSPW A V SLSC FLTLLPGLLC JKEKJ gJ^ST 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 421 

(A) LANGE: 177 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

25 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
30 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



35 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 421: 

40 dgkphivhfq SESSK SSSSK nS LIYKDEK LTV ™» « 

NYVFICFRKG REDRAPLLKT S^SS SSSSS JES"^ 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 422 

45 (A) LANGE: 1 14 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



50 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 



WO 99/55858 

(hi) HYPOTHETISCH: ja 



440 



PCT/DE99/01258 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 422: 

jszsk = = ssssssr sssss u » 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 426 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 426: 

PFCSSLAKLQ GIWGMWDLQF PAPASALSQV LTPAPASAPA PGRAPAPAAA 50 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 427 

(A) LANGE: 114 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 427: 

EDKMRPGLSF LLALLFFLGQ AAGDLGDVGP PIPSPGFSSF PGVDSSSSFS SSSRSGSSSS 60 



WO 99/55858 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 422: 

ASRPYILELR EKDPCRPLAH RGSSTVGEGH QEHHRGPGTM CLQHWSWGHL LNGKILLSWV 60 
FIILGGSAQG GRRRRGEWVG GRVGGCGVAR AGRSLWAKSL SGRGRVPSSC lS 114 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 426 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 426: 

PFCSSLAKLQ GIWGMWDLQF PAPASALSQV LTPAPASAPA PGRAPAPAAA 50 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 427 

(A) LANGE: 114 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 427: 

EDKMRPGLSF LLALLFFLGQ AAGDLGDVGP PIPSPGFSSF PGVDSSSSFS SSSRSGSSSS 



WO 99/55858 441 
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RSLGSGGSVS QLFSNFTGSV DDRGTCQCSV SLPDNNFPVD RVERWNSQLI VISQ 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 428 

(A) LANGE: 113 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 428: 

EES 55S3SS SSSSSSSS 2KKZ 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 429 



(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

30 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 429: 

AAAGAGARPG AGAEAGAGVN TWERAEAGAG NWRS H 1PQIP CSLAKEEQKG 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 430 



50 



(A) LANGE: 224 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

50 (D) TOPOLOGIE: linear 
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RSLGSGGSVS QLFSNFTGSV DDRGTCQCSV SLPDNNFPVD RVERWNSQLI VISQ 114 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 428 

(A) LANGE: 1 1 3 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 428: 

EITMSCEFQR STLSTGKLLS GRETEHWQVP RSSTFPV*t p 
ELELKLELES TPGKELKPGL GXGGPTsS SSS JSSSSJ 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 429 



(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

30 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 429: 

AAAGAGARPG AGAEAGAGVN TWERAEAGAG NWRSHIPQIP CSLAKEEQKG 50 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 430 



(A) LANGE: 224 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

so (D) TOPOLOGIE: linear 



WO 99/55858 
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(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xl) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 430: 

SEES SSSSE ESSE SS SSKS5 PPELRAGLQR 60 

CCRALARCCC SSSPRTAAWA RRAGSSSLA* GRLALPRLRS LCPLGVARPR120 

15 QPAGPRDHEG GAGAGRRLDP SvPP^ £3 RHRIPEHAAA180 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 431 

(A) LANGE: 408 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 431: 

SpaspSr 5SESS SS5S 2S RVGAPRSCAR acsaspalss «o 

AAAALPRLAL LPGLGARALP S£25g S SchSeSn Z^ 120 

TMKEVLEQAG AWIPLVMKOC HPDTKKFTrs ^mif™ QLCHGIEYQN MRLPNLLGHE180 
VMSAFGFPWP DMLECDRFPQ DETIQPCHSL CVQVKDRCAP2 4 0 

TLCKNDFALK IKVKEITYlS ROTKHLeS APKVCEACKN KNDDDNDIME300 

EEMNDINAPY LVMGQKOGGe" SSSJ gS^S 2^ WLK ° S ™ 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 432 



(A) LANGE: 323 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



WO 99/55858 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 430: 

QTQKWTSPP RITLHWLLPC AAHPPDLHKK GQENSGCAPA TAHSAPPGRS PPELRAGLQR 60 

LARAVLPVSR FSAPQPPAAS FSGPRVAPSE ESGPGTSSNS GRLALPRLRS LCPLGVARPR120 

CCRALARCCC SSSPRTAAWA RRAGSSSLAS PTSPTSAELQ AHPGQPAAVP RHRIPEHAAA180 

15 QPAGPRDHEG GAGAGRRLDP AGHEAVPPGH QEVPVLALRP RLPR 224 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 431 

(A)LANGE:408 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 431: 

35 PALLGLPFIG SSLAPPTLQI CIKKAKKTLA VPQQRLILLP RVGAPRSCAR ACSASPALSS 60 
RCPASPRPSR RLPAFRGPES HPAKRAGPGQ ARTPAASPFP GSAPSAPSGS RAH DAAGPWL 120 
AAAALPRLAL LPGLGARALP LWPARLLLQA QNCKPIPANL QLCHGIEYQN MRLPNLLGHE180 
TMKEVLEQAG AWIPLVMKQC HPDTKKFLCS LFAPVCLDDL DETIQPCHSL CVQVKDRCAP240 
VMSAFGFPWP DMLECDRFPQ DNDLCIPLAS SDHLLPATEE APKVCEACKN KNDDDNDIME300 

40 TLCKNDFALK IKVKEITYIN RDTKIILETK SKTIYKLNGV SERDLKKSVL WLKDSLQCTC360 
EEMNDINAPY LVMGQKQGGE LVITSVKRWQ KGQREFKRIS RSIRKLQC 408 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 432 

(A) LANGE: 323 Aminosauren 
45 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

50 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 432: 

VISFTFIFSA KSFLQSVSIM SLSSSFLFLQ ASHTFGASSV AGRRWSLLAR GMQRSLSWGK 60 
RSHSSMSGQG KPKADMTGAQ RSFTCTQSEW HGWMVSSRSS RQTGAKSEHR NFLVSGWHCF120 
10 MTSGIQAPAC SSTSFMVSWP SRLGSRMFWY SMPWHSCRLA GMGLQFCACR RSRAGQRGRA180 
RAPSPGSSAR RGRAAAASQG PAASWARDPE GAEGAEPGKG EAAGVRACPG PALFAGCDSG240 
PRKAGSRRLG RGEAGHREDS AGEALQARAQ LRGAPTRGSR MSRCWGTARV FLAFFMQIWR300 
VGGAREEPMK GNPRRAGHYF LGL 323 

15 

(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO 433 

(A) LANGE: 333 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

20 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 433: 

RGRTWELFLA GRRVLVTGAG KGIGRGTVQA LHATGARWA VSRTQADLDS LVRECPGIEP 60 
VCVDLGDWEA TERALGSVGP VDLRGDCADM ELFLAGRRVL VTGAGKGIGR GTVQALHATG120 
35 ARWAVSRTQ ADLDSLVREC PGIEPVCVDL GDWEATERAL GSVGPVDLLV NNAAVALLQP180 
FLEVTKEAFD RSFEVNLRAV IQVSQIVARG LIARGVPGAI VNVSSQCSQR AVTNHSVYCS24 0 
TKGALDMLTK VMALELGPHK IRVNAVNPTV VMTSMGQATW SDPHKAKTML NRIPLGKFAE300 
VEHWNAILF LLSDRSGMTT GSTLPVEGGF WAC 333 

40 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 434 

(A) LANGE: 210 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

45 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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10 



15 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 432: 

rSsS SEEK SSSSS SSSE S? WSLIAR GMQRSLSWGK 60 

MTSGIQAPAC SSTSFMVSWP SRLGsS" S«r5 S?S5S NFLVS GWHCF120 
RAPSPGSSAR RGRAAAASQG PAASWARDPE GAEGAEpS JSSf^** RSRAG QRGRA1B0 
PRKAGSRRLG RGEAGHREDS AGEALOARAO fS2SS?e» f^ GVI{ACPG PALFAGCDSG2 4 0 
VGGAREEPMK GNPRRAGHYF J^L LRGAPTRGSR MSRCWGTARV FLAFFMQIWR300 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 433 

(A) LANGE: 333 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

20 (D)TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

25 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 433: 

vSgdwe! ssss vdSS ess™ vsrtqadlds « 

ARWAVSRTQ ADLDSLVREC ££5S£ SESSSK' VTGAGKGIGR GTVQALHATG120 
FLEVTKEAFD RSFEVNLRAV IOvSSS fr^ll^ GSVGPVD ^V NNAAVALLQPl 80 
TKGALDMLTK VMALeS iSSS vSsMrSu VNVSSQCSQR AVTNHSVVCS2 4 0 
VEHWNAILF LLSDRSGMTT SlPVEGGF ^J 5 ™" SD ™TML NRIPLGKFAE300 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 434 

(A) LANGE:210 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 434: 

QVHAHGFYPR SSSS5 SS5SS SSSSS T VHGAHAA QRPLGGLPVT 60 
HVGAVSAQVH GAHAAQRpEg GLP^qS SvZS Sf^f ^ PAAREEQL 120 
RLDRAAPYTF ACPGDQHPAA REEQLPCSPT GFYPRALADK AVK I^SPAH SHHPRARRVQ180 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 435 

(A) LANGE: 132 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 435: 

SSSS SES5 EES 5S5SS SS£ SR 60 

LVSMSRAPLV EQ uvrtwrwuvii TVGFTAFTRI LWGPSSRAIT120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 436 

(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 436: 

EE SHE S™ APRCGNESSR SGEAAU^O 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 434: 

APGHNLRHLD DRTQVHLKGS VKGLLGDLQE GLQQGDSGW HQQVHGAHAA QRPLGGLPVT 60 
QVHAHGFYPR ALADKAVKIR LSPAHSHHPR ARRVQRLDRA APYTFACPGD QHPAAREEQL120 
HVGAVSAQVH GAHAAQRPLG GLPVTQVHAH GFYPRALADK AVKIRLSPAH SHHPRARRVQ180 
RLDRAAPYTF ACPGDQHPAA REEQLPCSPT 210 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 435 

(A) LANGE: 132 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 435: 

FFFFFFFFFL GSRIRFIGGI GGRMSTAWGL RCVEGAQQAQ KPPSTGKVEP WMPLRSLSR 60 
30 KRMAFTTCST SANLPSGIRF SIVLALWGSL QVAWPMDVIT TVGFTAFTRI LWGPSSRAIT120 
LVSMSRAPLV EQ 132 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 436 

35 (A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



45 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 436: 

50 

KAKSWVPSDF RFQELPENTR SQRVIFWSLF CRDSWEYGHP APRCGNESSR SGEAALADVQ60 
LAAPVSNQLH PDGVEDRGVG GLLPELHHAE PYLV 94 
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10 



20 



25 



40 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 437 

(A) LANGE: 70 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 437: 

SSPSPXS? GSMATLLHDA VMNPAEVVKQ R ™QH R SAI SCI R TVW R T EGLGAFYR 60 

70 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 438 



(A) LANGE: 98 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 (ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 438: 

SSI 2SSES SS22E5 Sr « 

98 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 439 



50 



(A) LANGE: 270 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



10 



20 



40 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 437 

(A) LANGE: 70 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



PCT/DE99/01258 



(vi) HERKUNFT: 
15 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 437: 

sSS C3SMATLLHDA VHHP^WKQ RLQMYNSQHR SAISC IK T VW RTEGLGAFYR60 

70 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 438 



2 5 (A) LANGE: 98 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 (ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 

35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 438: 

SKSSS SSKS2 SS ™ AS ws — — 

98 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 439 

(A) LANGE: 270 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



WO 99/55858 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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10 



15 



35 



40 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 439: 



SSSSS HESS SSSSf SS5SS S IQQEI AV " « 

QRFKAVSAKS KEDLVSQGFT EFTIEDFHNT pi^™ ° FYRAF GFSHL EALL DDSKEL120 
VVYLRLLTSG VLQRESKFFE HFIEGGRTVK 5£2E£ ™«»WDYL18 J 

QVEYMDRGEG GTTNPHIFPE GFRAQGLTLF FCQQEVEPM CKE SDHIHII ALAQALSVSI2 4 0 

270 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 440 



20 (A) LANGE: 145 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

30 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 440: 

SSSSS SS 22SSE SSSS S CRTLWCQ "™ - 

RARKTWCPRA SLNSQLRIST TRSWT TVSIGLSD SP TWRHCWMTAR SCSGSRLCLP1 2 0 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 441 

(A) LANGE: 210 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
so (iii) HYPOTHETISCH: ja 



WO 99/55858 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 439: 



RSWRRCLKM 
LELSVLYKEY 
GRFKAVSAKS 
WYLRLLTSG 
QVEYMDRGEG 



AAEEPQQQKQ 
AEDDNIYQQK 
KEDLVSQGFT 
YLQRESKFFE 
GTTNPHIFPE 



ikdlhS S^SS? aqqdri ^ei avqnplvser 60 

IKDLHKKYSY IRKTRPDGNC FYRAFGFSHL EALLDDSKPT 1 on 
EFTIEDFHNT FMDLIEQVEK QTSVADLLAS FNDQsSlIbS 

gSSSS? efcqqevepm CKESDHIHI1 ^SiL 8 ? 

270 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 440 

(A) LANGE: 145 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 440: 

RWRRRNLSSR SRSRWAATPK VLTVWPMMKP SWT qRTFrci<- dtt™* t „ 

SMLKMTTSIN RRSRTSTKST RTSARPGI TA S ,111 I RLLCRTLWC Q SGWSSRSYTR 60 
RARKTWCPRA SLNSQLRIST S TV SIGLSDSP TWRHCWMTAR SCSGSRLCLP120 

145 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 441 

(A) LANGE: 210 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 441: 

IAPSRLKQGK TLGSEALRED VRIGGAALAA VHVLHLDGHA EGLGQRNDVD VVALLAHGLH 60 
LLLAELLDSP STLDEVLEEL ALALQVARGE QPQVDHKVVG GALVIEGGQQ VGDRGLLLHL120 
LNQVHERWE ILNCEFSEAL GHQVFLALGR HSLEPLQLLA VIQQCLQVGE SESPIETVAV180 
10 RPGLADVRVL FVEVLDLLLI DWIFSILLV 210 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 442 

(A) LANGE: 322 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



25 



35 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 442: 



NSERGRLQAM MTHLHVKSTE PKAAPQPLNL VSSVTLSKSA SEASPQSLPH TPTTPTAPLT 60 
30 PVTQGPSVIT TTSMHTVGPI RRRYSDKYNV PISSADIAQN QEFYKNAEVR PPFTYASLIR120 
QAILESPEKQ LTLNEIYNWF TRMFAYFRRN AATWKNAVRH NLSLHKCFVR VENVKGAVWT 180 
VDEVEFQKRR PQKISGNPSL 1KNMQSSHAY CTPLNAALQA SMAENSIPLY TTASMGNPTL2 4 0 
GNLASAIREE LNGAMEHTNS NESDSSPGRS PMQAVHPVHV KEEPLDPEEA EGPLSLVTTA300 
NHSPDFDHDR DYEDEPVNED ME 322 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 443 



(A) LANGE: 103 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

45 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

50 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 443: 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 441 : 

IAPSRLKQGK TLGSEALRED VRIGGAALAA VHVLHLDGHA EGLGQRNDVD VVALLAHGLH 60 
LLLAELLDSP STLDEVLEEL ALALQVARGE QPQVDHKVVG GALVIEGGQQ VGDRGLLLHL120 
LNQVHERWE ILNCEFSEAL GHQVFLALGR HSLEPLQLLA VIQQCLQVGE SESPIETVAV180 
10 RPGLADVRVL FVEVLDLLLI DWIFSILLV 210 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 442 

(A) LANGE: 322 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKIILTYP: ORF 

20 (Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 442: 

NSERGRLQAM MTHLHVKSTE PKAAPQPLNL VSSVTLSKSA SEASPQSLPH TPTTPTAPLT 60 
30 PVTQGPSVIT TTSMHTVGPI RRRYSDKYNV PISSADIAQN QEFYKNAEVR PPFTYASLIR120 
QAILESPEKQ LTLNEIYNWF TRMFAYFRRN AATWKNAVRH NLSLHKCFVR VENVKGAVWT 180 
VDEVEFQKRR PQKISGNPSL IKNMQSSHAY CTPLNAALQA SMAENSIPLY TTASMGNPTL240 
GNLASAIREE LNGAMEHTNS NESDSSPGRS PMQAVHPVHV KEEPLDPEEA EGPLSLVTTA30 0 
NHSPDFDHDR DYEDEPVNED ME 322 

35 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 443 

(A) LANGE: 103 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKDLTYP: ORF 

45 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

so : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 443: 
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FGTRAPASHD DPPACEVYRT QSCPSAPESG IKCHPLQVRI GGFSTELTSY SNDPNRPPDS 60 
RHPRPLCHHN HQHAHGGTHP QAVLRQIQRA HFVSRYCAEP RIL 103 

5 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 444 

(A) I-ANGE:101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

10 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

15 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

20 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 444: 

SLSWSKSGLW LAWTKDRGP SASSGSRGSS LTCTGCTACI GDLPGLLSLS LLLVCSIAPF 60 
SSSRIALAKL PRVGFPMEAV VYRGILFSAI EACKAALRGV Q 101 

25 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 445 

(A) LANGE: 539 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 445: 

LDVQVKDDSR ALTLGALTLP LARLLTAPEL ILDQWFQLSS SGPNSRLYMK LVMRILYLDS 60 
45 SEICFPTVPG CPGAWDVDSE NPQRGSSVDA PPRPCHTTPD SQFGTEHVLR I H VLEAQDL 1120 
AKDRFLGGLV KGKSDPYVKL KLAGRSFRSH WREDLNPRW NEVFEVIVTS VPGQELEVEV1 8 0 
FDKDLDKDDF LGRCKVRLTT VLNSGFLDEW LTLEDVPSGR LHLRLERLTP RPTAAELEEV2 4 0 
LQVNSLIQTQ KSAELAAALL SIYMERAEDL PLRKGTKHLS PYATLTVGDS SHKTKTISQT300 
SAPVWDESAS FLIRKPHTES LELQVRGEGT GVLGSLSLPL SELLVADQLC LDRWFTLSSG3 60 
50 QGQVLLRAQL GILVSQHSGV EAHSHSYSHS SSSLSEEPEL SGGPPHITSS APELRQRLTH420 
VDSPLEAPAG PLGQVKLTLW YYSEERKLVS IVHGCRSLRQ NGRDPPDPYV SLLLLPDKNR4 80 
GTKRRTSQKK RTLSPEFNER FEWELPLDEA QRRKLDVSVK SNSSFMSRER DCWGRCSWT 539 
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FGTRAPASHD DPPACEVYRT QSCPSAPESG IKCHPLQVRI GGFSTELTSY SNDPNRPPDS 60 
RHPRPLCHHN HQHAHGGTHP QAVLRQIQRA HFVSRYCAEP RIL SNDPNRPPDSJO 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 444 

(A) LANGE:101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 444: 

SLSWSKSGLW LAWTKDRGP SASSGSRGSS LTCTGCTACI GDLPGLLSLS LLLVCSIAPF 60 
SSSRIALAKL PRVGFPMEAV VYRGILFSAI EACKAALRGV Q i^VC&IAPF 60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 445 

(A) LANGE: 539 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 445: 

ALTLGALTLP LARLLTAPEL ILDQWFQLSS SGPNSRLYMK LVMRILYLDS 60 
SEICFPTVPG CPGAWDVDSE NPQRGSSVDA PPRPCHTTPD SQFGTEHVLR IHVLEAQDLI120 
AKDRFLGGLV KGKSDPYVKL KLAGRSFRSH WREDLNPRW NEVFEVIVTS VPGqSeSvIsS 
FDKDLDKDDF LGRCKVRLTT VLNSGFLDEW LTLEDVPSGR LHLRLERLTP rSeS 10 
LQVNSLIQTQ KSAELAAALL SIYMERAEDL PLRKGTKHLS PYATLTVGDS sSSktiSmSS 
SAPVWDESAS FLIRKPHTES LELQVRGEGT GVLGSLSLPL SELLVADQLC SSSSSeS 
QGQVLLRAQL GILVSQHSGV EAHSHSYSHS SSSLSEEPEL SGGPPHlJsS APeSSSSIo 
VDSPLEAPAG PLGQVKLTLW YYSEERKLVS IVHGCRSLRQ NGRDPPDPYV SSSSSlw 
GTKRRTSQKK RTLSPEFNER FEWELPLDEA QRRKLDVSVK SNSSFMSRER DCWGRCSWT 539 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 446 

(A) LANGE: 99 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 446: 

LLCLPAFVSL HHRLNVMSLK LGSKGRACAL QPFHLTGPYS GLCLTKEKNR MFPLLHGLYP60 
SGPLGRGPEL AVSCFACTLF SLPPNSSGPS VSVPGQWQH 99 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 447 

(A) I_ANGE: 112 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 447: 

VWIKLFTCST SSNSAAVGRG VRRSRRKCRR PDGTSSRVSH SSRKPLFKTV VRRTLHLPRK 60 
SSLSKSLSKT STSSSWPGTD VTITSKTSFQ RGLRSSRTTW LRKLRPANFS LT 112 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 451 

(A) LANGE: 56 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 446 

(A) LANGE: 99 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 446: 

ESSES SEES i3££S «™» »™™ 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 447 

(A) LANGE: 112 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 447: 

SEES 1= SEES ESS! 2222E ,2 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 451 

(A) LANGE: 56 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



WO 99/55858 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 451: 

FFFFFVETGF RHVDETGLEL LASSDLPPQL LKVLGLYRHE PLSLALKRFS QRPSVR 56 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 452 

(A) LANGE: 56 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 452: 

IRFGISCPGP GISLQEPLPL CWRHSFRIRR RREKRKCKGG RSFPGRTISV THMDPR 56 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 453 

(A) LANGE: 57 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 453: 



WO 99/55858 



450 



PCT/DE99/01258 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



5 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 451: 

10 

FFFFFVETGF RHVDETGLEL LASSDLPPQL LKVLGLYRHE PLSLALKRFS QRPSVR 56 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 452 

15 (A) LANGE: 56 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

20 (ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



25 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 452: 

30 

IRFGISCPGP GISLQEPLPL CWRHSFRIRR RREKRKCKGG RSFPGRTISV THMDPR 56 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 453 

35 

(A) LANGE: 57 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

45 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 453: 



451 

WO 99/55858 

PCT/DE99/01258 

VTEMVRPGKD LPPLHFLFSL LLLILKLCLQ QRGRGSCREI PGPGQEMPNL IYLTEGL 57 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 454 

(A) LANGE: 80 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 454: 

££K£ S2£S STWNSSNIRG CEGLAILLSH VHVS « WERSPSFTFS60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 455 

(A) LANGE: 182 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



80 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 455- 



182 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 456 

(A) LANGE: 76 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 



4S1 

WO 99/55858 PCT/DE99/01258 

VTEMVRPGKD LPPLHFLFSL LLLILKLCLQ QRGRGSCREI PGPGQEMPNL IYLTEGL 57 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 454 

(A) LANGE:80 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 454: 

ILAFWRAAPL WHHQTLLCFP STWNSSNIRG CEGLAILLSW VHVSDRNGAA WERSPSFTFS60 
LLPPPPYSKT VPPTEGQGLL 80 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 455 

(A) LANGE:182 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 455: 

ARLPLLAAED RGQPGSVKDP KMAGRKLALK TIDWVAFAEI IPQNQKAIAS SLKSWNETLT 60 
SRLAALPENP PAIDWAYYKA NVAKAGLVDD FEKKFNALKV PVPEDKYTAQ VDAEEKEDVK120 
SCAEWVSLSK ARIVEYEKEM EKMKNLIPFD QMTIEDLNEA FPETKLDKKK YPYWPHQPIE180 
NL 182 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 456 

(A) LANGE: 76 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 



WO 99/55858 

(D) TOPOLOGIE: linear 



452 
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(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 456: 



AQSIAGGFSG KAANLEVRVS FQDFRELAMA FWFWGMISAK ATQSMVFRAS FRPAILGSFT60 
DPGCPRSSAA SNGSRA "r/u^iou 

7 6 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 457 

(A) LANGE: 104 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 457: 

CPECVIQGPE LPPGLNFINS QLVGEANRDT FSCLIWFLGK LHSSPQWSSD QMELSSSSSP 60 
SLSHILQSWP LRETPTQHKI SHLLFLRHPP GQYIYPLARE PSAH 104 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 458 

(A) LANGE: 223 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



452 
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(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 456: 

AQSIAGGFSG KAANLEVRVS FQDFRELAMA FWFWGMISAK ATQSMVFRAS FRPAILGSFT60 
DPGCPRSSAA SNGSRA 76 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 457 

(A) LANGE: 104 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 457: 

CPECVIQGPE LPPGLNFINS QLVGEANRDT FSCLIWFLGK LHSSPQWSSD QMELSSSSSP 60 
SLSHILQSWP LRETPTQHKI SHLLFLRHPP GQYIYPLARE PSAH 104 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 458 

(A) LANGE: 223 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 



453 



PCT/DE99/01258 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 458: 



RGAGGHQGES GRPEGWPPPF LHPRGRFQVP WLESVLIWS NNIDEEALAR LAOEGSRVN.V K n 
IGIGTSWTC PQQPSLGGVY KLVAVGGQPR MKLTEDPEKQ TLPGSKAAFR SgSDGSpTm! In 
T S^of V PCAGCELRVW PPGAQEPCTV RPAQVEPLLR LCLQQGQLCE SSESSSIS 
LAQLSLSRLS PEHRRLRSPA QYQWLSERL QALVNSLCAG QSP PLPSLAESRA180 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 459 

(A) LANGE: 157 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 459: 

VIRWSSQPR SESQGDCPAH RLFTRACSLS DSTTWYCAGL rsriwtqb rn 

SSSS = SSS2 ZSsF K ™ ™~ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 460 

(A) LANGE: 93 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 460: 

!^o^ LLFL WGKVSDS CCF QSAPLRVSGG LPRTQTVHQG LQPLGQHHLV LCRAPQPPVL60 
RAESAQGQLG QGSRLCQGWE RLTQLSLLEA EPQ M-KAPQPFVL60 



WO 99/55858 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 458: 

ssss xsss s so 

DMLQLAEEPV PQAGQELRVW PPGAQEPCTV rSqvepLLR SlSSfS ^ GSDGSPLM12 ° 
LAQLSLSRLS PEHRRLRSPA QYqWlsERL SsSg JS** 0 "* PLp S^SRA180 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 459 

(A) LANGE: 157 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 459: 

VIRWSSQPR SESQGDCPAH RLFTRACSLS DSTTWYCAGL RSRT r<in cd td^,, 
SARDGSGSHS CPCWRQSRSS GSTWACTTVo ror™r^„„T RSRLCSGLSR LRDSWAKALD 60 
DPSEPRSRKA ALLPGNVCFS GSSVSfSS PpSS SSCPACGTGS SANCSMSMSG120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 460 

(A) LANGE: 93 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 460: 

SKK SSSS e l pT qtvhqg — — 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 461 

(A) LANGE: 328 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

5 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

io (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 461: 

FSLILCKHSI GDRKNYASAK LSELLPEEVE AEVKAAAEIS MGTEVSEEDI CNILHLCTOV 60 
20 IEISEYRTQL YEYLQNRMMA IAPNVTVMVG ELVGARLIAH AGSLLNLAKH AASTVQILGA120 
EKALFRALKS RRDTPKYGLI YHASLVGQTS PKHKGKISRM LAAKTVLAIR YDAFGEDSSS180 
AMGVENRAKL EARLRTLEDR GIRKISGTGK ALAKTEKYEH KSEVKTYDPS GDSTLPTCSK240 
KRKIEQVDKE DEITEKKAKK AKIKVKVEEE EEEKVAEEEE TSVKKKKKRG KKKHIKEEPL300 
SEEEPCTSTA IASPEKKKKK KKKRENED ,-,o 
25 328 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 462 

(A) LANGE:124 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 462: 

YNRNSFLLIL VLSLFFLFLL FLWTSNCCAG TWFFLRKWFF LNVFLFTPFL LLLHRCFFFF 60 
CHFFFFLFFN FNFNLGFFGF LFSNFILFIY LFYFAFFRTG WKCGVTRRIV SLHFTFVFIF120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 463 



50 (A) LANGE: 101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 461 

(A) LANGE: 328 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

5 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

io (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 461: 

FSLILCKHSI GDRKNYASAK LSELLPEEVE AEVKAAAEIS MGTEVSEEDI CNILHLCTQV 60 

IEISEYRTQL YEYLQNRMMA IAPNVTVMVG ELVGARLIAH AGSLLNLAKH AASTVQILGA120 

EKALFRALKS RRDTPKYGLI YHASLVGQTS PKHKGKISRM LAAKTVLAIR YDAFGEDSSS180 

AMGVENRAKL EARLRTLEDR GIRKISGTGK ALAKTEKYEH KSEVKTYDPS GDSTLPTCSK2 4 0 

KRKIEQVDKE DEITEKKAKK AKIKVKVEEE EEEKVAEEEE TSVKKKKKRG KKKHIKEEPL300 

SEEEPCTSTA IASPEKKKKK KKKRENED ^>->o 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 462 

(A) LANGE: 124 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 462: 

YNRNSFLLIL VLSLFFLFLL FLWTSNCCAG TWFFLRKWFF LNVFLFTPFL LLLHRCFFFF 60 
45 CHFFFFLFFN FNFNLGFFGF LFSNFILFIY LFYFAFFRTG WKCGVTRRIV SLHFTFVFIF120 
FCFC 124 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 463 



so (A) LANGE: 101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 



WO 99/55858 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 463: 

SSFSLFFFFF FFFSGLAIAV LVHGSSSESG SSLMCFFLPL FFFFFTDVSS SSATFSSSSS 60 
STLTLILAFL AFFSVISSSL STCSILRFLE QVGSVESPEG S owue^bbi^bU 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 464 

(A) LANGE: 427 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 464: 

GGSSRRHGGG YAAVALLVLL LLGPGGWCLA EPPRDSLREE LVITPLPSGD VAATFQFRTR 60 
WDSELQREGV SHYRLFPKAL GQLISKYSLR ELHLSFTQGF WRTRYWGPPF LQAPSGAELW120 
VWFQDTVTDV DKSWKELSNV LSGIFCASLN FIDSTNTVTP TASFKPLGLA NDTDHYFLRY180 
AVLPREVVCT ENLTPWKKLL PCSSKAGLSV LLKADRLFHT SYHSQAVHIR PVCRNARCTS 2 4 0 
ISWELRQTLS WFDAFITGQ GKKDWSLFRM FSRTLTEPCP LASESRVYVD ITTYNQDNET300 
LEVHPPPTTT YQDVILGTRK TYAIYDLLDT AMINNSRNLN IQLKWKRPPE NEAPPVPFLH360 
AQRYVSGYGL QKGELSTLLY NTHPYRAFPV LLLDTVPWYL r£ L HPLPACP GPAATPPPgSLS 
ADSAAGQ ^ ^ ^ 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 465 

(A) LANGE: 128 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



455 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

5 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 463: 

15 SSFSLFFFFF FFFSGLAIAV LVHGSSSESG SSLMCFFLPL FFFFFTDVSS SSATFSSSSS 60 
STLTLILAFL AFFSVISSSL STCSILRFLE QVGSVESPEG S 101 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 464 

20 

(A) LANGE: 427 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



35 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 464: 

GGSSRRHGGG YAAVALLVLL LLGPGGWCLA EPPRDSLREE LVITPLPSGD VAATFQFRTR 60 
WDSELQREGV SHYRLFPKAL GQLISKYSLR ELHLSFTQGF WRTRYWGPPF LQAPSGAELW120 
VWFQDTVTDV DKSWKELSNV LSGIFCASLN FIDSTNTVTP TASFKPLGLA NDTDHYFLRY180 
40 AVLPREVVCT ENLTPWKKLL PCSSKAGLSV LLKADRLFHT SYHSQAVHIR PVCRNARCTS 24 0 
ISWELRQTLS VVFDAFITGQ GKKDWSLFRM FSRTLTEPCP LASESRVYVD ITTYNQDNET300 
LEVHPPPTTT YQDVILGTRK TYAIYDLLDT AMINNSRNLN IQLKWKRPPE NEAPPVPFLH360 
AQRYVSGYGL QKGELSTLLY NTHPYRAFPV LLLDTVPWYL RLLHPLPACP GPAATPPPGD420 
ADSAAGQ 4 27 

45 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 465 

(A) LANGE: 128 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

50 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



WO 99/55858 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 465: 

SPSILYGSCT CHSHKAFGGP DTGGHPSCRP HQVQSCGSGS KTLSLMWINL GRSSVMSSQG 60 
SSAPLSTSST PPTQSLPLPP SNPWVWPMTL TTTFCAMLCC RGRWSAPKTS PPGRSSCPW120 
PRQASLCC 128 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 466 

(A) LANGE: 124 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 466: 

PQAWRRLCRC CSARPVAPGA RRLVPCRTPT RQPAGGTCHH PAAFRGRSRH IPVPHALGFG 60 
ASAGRSVPLQ ALSQSPGAAD LQVFSTGAAP VIHTRLLEDP ILGATLPAGP IRCRAVGLVP120 
RHCH 124 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 467 

(A) LANGE: 106 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 465: 

SPSILYGSCT CHSHKAFGGP DTGGHPSCRP HQVQSCGSGS KTLSLMWINL GRSSVMSSQG 60 
SSAPLSTSST PPTQSLPLPP SNPWVWPMTL TTTFCAMLCC RGRWSAPKTS PPGRSSCPW120 
PRQASLCC 128 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 466 

(A) LANGE: 124 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 466: 

PQAWRRLCRC CSARPVAPGA RRLVPCRTPT RQPAGGTCHH PAAFRGRSRH IPVPHALGFG 60 
ASAGRSVPLQ ALSQSPGAAD LQVFSTGAAP VIHTRLLEDP ILGATLPAGP IRCRAVGLVP120 
RHCH 124 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 467 

(A) LANGE: 106 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 467: 

5 FLHKTHNRAV EEAKEPFLCL CSRTERGPLA SVSLLVLPGL YQALRRGMET PHSGAWLGEG 60 
EAAGVLWASR GYNLSSLGNV CPFVGSSPTR RGTQLYTGTI CVWSVL 106 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 468 

10 (A) LANGE: 164 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



20 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 468: 

25 

ISTKQTTHRL SQCKVESPDV SDYCLQMDTR SPESSDYTLE KPKEPLPPPL PQARPQSGAF 60 
PYPASRPGTV REEPAGSRWP EGLSQSYYRG IKRAPLLPPQ PCCESCAGIN LRNSPEAETG120 
LMPWERSECE PMAPSLLGTN LPKYVKAEGD RDLAEGRKSF SSRN 164 

30 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 469 

(A) LANGE: 108 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

35 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 469: 

EIRGRPPLFM PPLSCVDEFL QNRPHTDCPS VKLSPPTCRT TAYKWTHVPQ RAQIIPSRSP 60 
KNPCRLPFPK PGPRVGRFHT PPQGLVQSGK NQQAHAGQRA SLSPTTEA 108 

50 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 470 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 467: 

5 FLHKTHNRAV EEAKEPFLCL CSRTERGPLA SVSLLVLPGL YQALRRGMET PHSGAWLGEG 60 
EAAGVLWASR GYNLSSLGNV CPFVGSSPTR RGTQLYTGTI CVWSVL 106 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 468 

10 (A)LANGE: 164 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



20 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 468- 

25 

ISTKQTTHRL SQCKVESPDV SDYCLQMDTR SPESSDYTLE KPKEPLPPPL PQARPQSGAF 60 
PYPASRPGTV REEPAGSRWP EGLSQSYYRG IKRAPLLPPQ PCCESCAGIN LRNSPEAETG120 
LMPWERSECE PMAPSLLGTN LPKYVKAEGD RDLAEGRKSF SSRN 164 

30 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 469 

(A) LANGE: 108 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

35 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 469: 

EIRGRPPLFM PPLSCVDEFL QNRPHTDCPS VKLSPPTCRT TAYKWTHVPQ RAQIIPSRSP 60 
KNPCRLPFPK PGPRVGRFHT PPQGLVQSGK NQQAHAGQRA SLSPTTEA 108 

50 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 470 
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(A) LANGE: 317 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

5 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 470: 

NMVDYYEVLG VQRHASPEDI KKAYRKLALK WHPDKNPENK EEAERKFKQV AEAYEVLSDA 60 
KKRDIYDKYG KEGLNGGGGG GSHFDSPFEF GFTFRNPDDV FREFFGGRDP FS FDFFEDPF1 2 0 
20 EDFFGNRRGP RGSRSRGTGS FFSAFSGFPS FGSGFSSFDT GFTSFGSLGH GGLTSFSSTS180 
FGGSGMGNFK SISTSTKMVN GRKITTKRIV ENGQERVEVE EDGQLKSLTI NGVADDDALA2 4 0 
EERMRRGQNA LPAQPAGLRP PKPPRPASLL RHAPHCLSEE EGEQDRPGAP GPWDPLGVRS 300 
RIERRWQEEE AEAERGV 317 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 471 

(A) LANGE: 123 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

30 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 471: 

SMPLVQLPSS FKLLSLLLLL PLATFFQSCC GRRGGPRARV PQVGPARPPP QRDSEARVSA 60 
ARQAGAASAG GGRQAGLAGR SGLSACAPQR GHRRRPHHLL LRTLTGHLLQ LLLFLDRSRQ120 
45 FSL 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 472 

(A) LANGE: 105 Aminosauren 
50 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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10 



15 



25 



35 



40 



(A) LANGE: 317 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 470: 



NMVDYYEVLG VQRHASPEDI KKAYRKLALK WHPDKNPENK EEAERKFKQV AEAYEVLSDA 60 
KKRDIYDKYG KEGLNGGGGG GSHFDSPFEF GFTFRNPDDV FREFFGGRDP FSFDFFEDPF120 
20 EDFFGNRRGP RGSRSRGTGS FFSAFSGFPS FGSGFSSFDT GFTSFGSLGH GGLTSFSSTS180 
FGGSGMGNFK SISTSTKMVN GRKITTKRIV ENGQERVEVE EDGQLKSLTI NGVADDDALA2 4 0 
EERMRRGQNA LPAQPAGLRP PKPPRPASLL RHAPHCLSEE EGEQDRPGAP GPWDPLGVRS300 
RIERRWQEEE AEAERGV 317 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 471 



(A) LANGE: 123 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

30 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 471: 



SMPLVQLPSS FKLLSLLLLL PLATFFQSCC GRRGGPRARV PQVGPARPPP QRDSEARVSA 60 
ARQAGAASAG GGRQAGLAGR SGLSACAPQR GHRRRPHHLL LRTLTGHLLQ LLLFLDRSRQ120 
45 FSL 123 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 472 

(A) LANGE: 105 Aminosauren 
50 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 472: 

KIRSNQCLWS NFLPPSNSSL CFCFFLLPPS FNPAADAEGV PGPGCPRSVL LALLLRETVR 60 
RVSQQRGRPG RLRRAEAGRL GWQGVLASPH ALLSEGIWG HTIYC 105 

15 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 473 

(A) LANGE: 159 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

20 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 473: 

IVSERSLRSL WTAHWALPEM DSRIPYDDYP WFLPAYENP PAWIPPHERV HHPDYNNELT 60 
35 QFLPRTITLK KPPGAQLGFN IRGGKASQLG IFISKVIPDS DAHRAGLQEG DQVLAVNDVD120 
FQDIEHSKAV EILKTAREIS MRVRFFPYNY HRQKERTVH 159 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 474 

40 (A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



50 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 472: 

KIRSNQCLWS NFLPPSNSSL CFCFFLLPPS FNPAADAEGV PGPGCPRSVL LALLLRETVR 60 
RVSQQRGRPG RLRRAEAGRL GWQGVLASPH ALLS EG I WG HTIYC 105 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 473 

(A) LANGE: 159 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 473: 

IVSERSLRSL WTAHWALPEM DSRIPYDDYP WFLPAYENP PAWIPPHERV HHPDYNNELT 60 
QFLPRTITLK KPPGAQLGFN IRGGKASQLG IFISKVIPDS DAHRAGLQEG DQVLAVNDVD120 
FQDIEHSKAV EILKTAREIS MRVRFFPYNY HRQKERTVH 159 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 474 

(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 474: 

PPTGRPPPFF FFFFFFFSIV FYFLGERLGG GRGENSVSLE SQKCMNLLVV QGWDKMAREV60 
RWKIPKILFA TDFYN 75 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 475 

io (A) LANGE: 97 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 (ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



20 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 475: 

25 

LGGLSSSDVK SQLSSRRLLQ CDGSGQKLGQ LIVWRWYP LMRRNPCWRI LIGRQENHRV60 
VIIRNPAVHL GQGPVGSPQR PQTPLTDNSV WEPEADA 97 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 476 

30 

(A) LANGE: 274 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

35 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 476: 

GHLWRPAGGR LPRHHDQVCR AAEPHRGGGL CGHQRRLPHR PRVQEGWGLC PHESLHQVPA 60 
DRPWHEPGAG CAADCEDPHR RPGACEPGAP PAARAAGLGR GTRHGNGDIL SFEDANRAMQ120 
TGVTGIMIAR GALLKPWLFT EIKEQRHWDI SSSERLDILR DFTNYGLEHW GSDTQGVEKT180 
50 RRFLLEWLSF LCRYDPVGLL ERLPQRINER PPYYLGRDYL ETLMASQKAA DWIRISEMLL240 
GPVPPTSPSC RSTRPTRTSS LRLSQGHPGA RRVQ 274 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 474: 

PPTGRPPPFF FFFFFFFSIV FYFLGERLGG GRGENSVSLE SQKCMNLLVV QGWDKMAREV60 
RWKIPKILFA TDFYN ~J«tu.vou 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 475 

(A) LANGE: 97 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 475: 

LGGLSSSDVK SQLSSRRLLQ CDGSGQKLGQ LIVWRWYP LMRRNPCWRI LIGRQENHRV60 
VIIRNPAVHL GQGPVGSPQR PQTPLTDNSV WEPEADA 97 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 476 

(A) LANGE: 274 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 476: 

GHLWRPAGGR LPRHHDQVCR AAEPHRGGGL CGHQRRLPHR PRVQEGWGLC PHESLHQVPA 60 
DRPWHEPGAG CAADCEDPHR RPGACEPGAP PAARAAGLGR GTRHGNGDIL S FE DANRAMQ 120 
TGVTGIMIAR GALLKPWLFT EIKEQRHWDI SSSERLDILR DFTNYGLEHW GSDTQGVEKT180 
RRFLLEWLSF LCRYDPVGLL ERLPQRINER PPYYLGRDYL ETLMASQKAA DWIRISEMLL240 
GPVPPTSPSC RSTRPTRTSS LRLSQGHPGA RRVQ 274 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 477 

(A) LANGE: 256 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 477: 

AGPAPVQPGP HTRCRCPRGH GSRGRSQAGK LWCPAGPRRP GTSTPPSSPV RTCGPLTDED 60 
WRLRPCEKK RLDIRGKLYL APLTTCGNLP FRRICKRFGA DVTCGEMAVC TNLLQGQMSE 120 
WALLKRHQCE DIFGVQLEGA FPDTMTKCAE LLSRTVEVDF VDINVGCPID LVYKKGGGCA1 8 0 
LMNRSTKFQQ IVRGMNQVLD VPLTVKIRTG VQERVNLAHR LLPELRDWGV ALVTEMGTSC2 4 0 
HLRMPTAPCR LVSPGS ,c C 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 478 

(A) LANGE: 165 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 478: 

NLLYSPRPRV PLGKPEATCT RWPCASARRR GGGHWPKEHL ADADPVGCLL AGHQRLQVVA 60 
AQWGRPLVD PLWEPLQQPH GIVPAQEGQP LEQKAPGLLH ALRVRAPVLQ AWGEVPQDV120 
QALGRRDVPV PLLLDLREEP RLEQGATGNH DPGDTSLHGA VGILK 165 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 479 



(A) LANGE: 262 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 477 

(A) LANGE: 256 Aminosauren 
5 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

10 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 477: 

20 AGPAPVQPGP HTRCRCPRGH GSRGRSQAGK LWCPAGPRRP GTSTPPSSPV RTCGPLTDED 60 
WRLRPCEKK RLDIRGKLYL APLTTCGNLP FRRICKRFGA DVTCGEMAVC TNLLQGQMSE120 
WALLKRHQCE DIFGVQLEGA FPDTMTKCAE LLSRTVEVDF VDINVGCPID LV YKKGGGCA1 8 0 
LMNRSTKFQQ IVRGMNQVLD VPLTVKIRTG VQERVNLAHR LLPELRDWGV ALVTEMGTSC24 0 
HLRMPTAPCR LVSPGS 256 

25 

(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO 478 

(A) LANGE: 165 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

30 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

35 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

40 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 478: 

NLLYSPRPRV PLGKPEATCT RWPCASARRR GGGHWPKEHL ADADPVGCLL AGHQRLQVVA 60 
45 AQWGRPLVD PLWEPLQQPH GIVPAQEGQP LEQKAPGLLH ALRVRAPVLQ AWGEVPQDV120 
QALGRRDVPV PLLLDLREEP RLEQGATGNH DPGDTSLHGA VGILK 165 



(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO 479 



50 



(A) LANGE: 262 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 479: 

GSPMSPARAM QTLFVPEHGD HGAGVCSDHH HRGGHVPAEP LQAVCTVLHQ PAQPGAEERR 60 
CPVLRRMPVA SETQCQATES QSRSLTPRLG PPTAWPCALR PAERFPPLPA QCLLHVQLQT 120 
LFVPEHGDHG AGVCSDHHHR GGHVPAEPLQ AVCTVLHQPA QPGAEERRCP VLRRMP VALG 180 
EHSVRQRNPR AAGLRPASAH RPPGRAALRP AGALPPLPAH LSVPAARDRP AAH H LAVRRG 240 
GAPTLPGPLD LQGSGPRGGV GN n^vnm^u 

262 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 480 

(A) LANGE: 270 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 480: 

AAQCLLHVQC KRSLFQSMEI TELEFVQIII IVWTCLLSH YKLSARSFIS RHSQGRRRED 60 
ALSSEGCLWP RRHSVRQRNP RAAVLRPASA HRPPGRAPFA QRSVFHRCQP NVSCTCNCKR120 
SLFQSMEITE LEFVQIIIIV VVTCLLSHYK LSARSFISRH SQGRRREDAL SSEGCLWPSE180 
STVSGNGIPE PQVYAPPRPT DRLAVPPFAQ RERFHRFQPT YPYLQHEIDL PPTISLSDGE240 
EPPPYQGPWT FKVRDPEEEL EIERGLGAET 270 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 481 

(A) LANGE: 124 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



WO 99/55858 



462 



PCT/DE99/01258 



(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 479: 

GSPMSPARAM QTLFVPEHGD HGAGVCSDHH HRGGHVPAEP LQAVCTVLHQ PAQPGAEERR 60 
CPVLRRMPVA SETQCQATES QSRSLTPRLG PPTAWPCALR PAERFPPLPA QCLLHVQLQT 120 
LFVPEHGDHG AGVCSDHHHR GGHVPAEPLQ AVCTVLHQPA QPGAEERRCP VLRRM P VALG 180 

£KS£! gT GRAALRP AGALPPLPM LSVPAARDRP ^hlavrr^o 

2 62 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 480 

(A) LANGE: 270 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 480: 



AAQCLLHVQC 
ALSSEGCLWP 
SLFQSMEITE 
STVSGNGIPE 
EPPPYQGPWT 



KRSLFQSMEI TELEFVQI1I IVWTCLLSH YKLSARSFIS RHSQGRRRED 60 
RRHSVRQRNP RAAVLRPASA HRPPGRAPFA QRSVFHRCQP N VSCTCNCKR1 2 0 
LEFVQIIIIV WTCLLSHYK LSARSFISRH SQGRRREDAL SSEGCLWPSE180 
PQVYAPPRPT DRLAVPPFAQ RERFHRFQPT YPYLQHEIDL PPTISLSDGE2 4 0 
FKVRDPEEEL EIERGLGAET 2 70 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 481 

(A) LANGE: 124 Aminosauren 

(B) TYP: Prot in 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 481 : 

ATTSCLHGPS SAGTARGGGE KMPCPQKDAC GPRRAQCQAT ESQSRRSTPR LGPPTAWPCR 60 
PSPSGSASTA SSPPIRTCST RSTCRPPSRC QTGRSPHPTR APGPSRFGTP RRSWKLNGDW120 
VRRP 124 

15 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 482 

(A) LANGE: 99 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

20 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 482: 

RVLVSPLSLS MWRWKVEKDT VSILKLLRFS ERGRHLNRQV GFSVLSALGI WREMGLLSLC60 
35 TQEGHALKTV FVDQRRLYST GGIQMSLRGR EETWQADYI 99 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 483 

(A)LANGE: 104 Aminosauren 
40 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

45 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
so (A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 481: 

ATTSCLHGPS SAGTARGGGE KMPCPQKDAC GPRRAQCQAT ESQSRRSTPR LGPPTAWPCR 60 
PSPSGSASTA SSPPIRTCST RSTCRPPSRC QTGRSPHPTR APGPSRFGTP RRSWKLNGDW120 
VRRP 



124 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 482 

(A) LANGE: 99 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 482: 

RVLVSPLSLS MWRWKVEKDT VSILKLLRFS ERGRHLNRQV GFSVLSALGI WREMGLLSLC60 
TQEGHALKTV FVDQRRLYST GGIQMSLRGR EETWQADYI "KLMbiiLSLCo 0 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 483 

(A) LANGE: 104 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 



464 



PCT/DE99/01258 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 483: 

VLEEEKKHGK QITSEPFELC FSFFPCLFSK IYLNLETQDI FLGNLLPMSE VASAASRQIP 60 
GNPEPQNVIP PGSAWPDPVL SAGFTYQSHS SFSINTPKSS PNHH 104 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 484 

(A) LANGE: 123 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 484: 

KLDSTQCRPS LHTNMYVLLS ECHLLCTQCH DSKIKISVSN QNINQARNSW AQRGVRGLSY 60 
TAVKQPTCSA HSQAESDWSC RQRGGGRVLC CPLLCMVSWV FQGGQLLSPN KTVNSLRTGP120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 485 

(A) LANGE: 303 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 485: 

LGRKPSWVGG AGLEPS.QGSG LSHHPAPQSD SAPTSPPIPG EPGPQREVDK WGGSLGRPES 60 

SGHPGRTPAT CCHCAAVMAR SGSATPPARA PGAPPRSPPQ RLVQDVSGPL RELRPRLCHL120 

RKGPQGYGFN LHSDKSRPGQ YIRSVDPGSP AARSGLRAQD RLIEVNGQNV EGLRHAE VVA1 8 0 

SIKAREDEAR LLWDPETDE HFKRLRVTPT EEHVEGPLPS PVTNGTSPAQ LNGGSACSSR240 

SDLPGSDKDT EDGSAWKQDP FQESGLHLSP TAAEAKEKAR AMRVNKRAPQ MDWNRKREIF300 
SNF 303 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 483: 

VLEEEKKHGK QITSEPFELC FSFFPCLFSK IYLNLETQDI FLGNLLPMSE VASAASRQIP 60 
5 GNPEPQNVIP PGSAWPDPVL SAGFTYQSHS SFSINTPKSS PNHH 104 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 484 

(A) LANGE: 123 Aminosauren 
10 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

15 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
20 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 484: 

25 KLDSTQCRPS LHTNMYVLLS ECHLLCTQCH DSKIKISVSN QNINQARNSW AQRGVRGLSY 60 
TAVKQPTCSA HSQAESDWSC RQRGGGRVLC CPLLCMVSWV FQGGQLLSPN KTVNSLRTGP120 
LPH 123 



30 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 485 

(A) LANGE: 303 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

35 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

40 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

45 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 485: 

LGRKPSWVGG AGLEPSQGSG LSHHPAPQSD SAPTSPPIPG EPGPQREVDK WGGSLGRPES 60 
SGHPGRTPAT CCHCAAVMAR SGSATPPARA PGAPPRSPPQ RLVQDVSGPL RELRPRLCHL 120 
50 RKGPQGYGFN LHSDKSRPGQ YIRSVDPGSP AARSGLRAQD RLIEVNGQNV EGLRHAEWA1 8 0 
SIKAREDEAR LLWDPETDE HFKRLRVTPT EEHVEGPLPS PVTNGTSPAQ LNGGSACSSR24 0 
SDLPGSDKDT EDGSAWKQDP FQESGLHLSP TAAEAKEKAR AMRVNKRAPQ MDWNRKREIF300 
SNF 303 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 486 

(A) LANGE: 149 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 486: 

APRRPRPRRR LEPCESTSAR HRWTGTGSVK SSATSEPLPA CLGTLGPLPH GPWASACPEL 60 
PQPQWTGGWS CHCPEISPSP GEPPSCPCPP GTGGLWQQDR GRETQRCERE SeTSSerei™ 
RHRERQRESE RARGSRGARA FAALPGPAD *»Kni U KLbRE SETETERERE120 

149 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 487 

(A) LANGE: 217 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 487: 

FLGNGRTTLQ STEAGGARGR LRPKVRAGGV PGSRDRQEGA QKLLKISRFL FQSICGARLL 60 
TRMARAFSLA SAAVGLRWRP LSWKGSCFQA LPSSVSLSEP GRSLRDEHAE pSSpJS 
LVTGDGRGPS TCSSVGVTRS RLKCSSVSGS TTSSRASSSR ALMLATTSAW SSSSSJSw 
SMSRSWARRP ERAAGEPGST ERMYWPGRDL SLCRLNP HaFbTFCPFTloO 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 488 

(A) LANGE: 298 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 486 

(A) LANGE: 149 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 486: 

APRRPRPRRR LEPCESTSAR HRWTGTGSVK SSATSEPLPA CT TTT ppt du ,.„,»«.«„ 
PQPQWTGGWS CHCPEISPSP GEPPSCPCPP GTGGlSSS SS2£~ " GPWASACPE L ™ 
RHRERQRESE RARGSRGARA FAALPGPAD ^ GRETQRCERE SETETERERE1 2 0 

149 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 487 

(A) LANGE: 217 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 487- 

i= =5 EE =i Sir 

SMSRSWARRP ERAAGEPGST ErSgRDL sIcSp ALMLATTSAW ^PSTPCPFTIBO 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 488 



(A) LANGE: 298 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKDLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 488: 

EIRAVGGGVC VDGMGTPGEG LGRCSHALIR GVPESLASGE GAGAGLPALD LAKAOREHGV 60 
LGGKLRQRLG LQLLELPPEE SLPLGPLLGD TAVIQGDTAL ITRPWSPARR SSSSSlS 
QDLGLRIVEI GDENATLDGT DVLFTGREFF VGLSKWTNHR GAEIVADTFR DFAVSTVP^SISO 
GPSHLRGLCG MGGPRTWAG SSDAAQKAVR AMAVLTDHPY ASLTLPDDAA SSpS!S 
PGVPPFLLHR nncznT.VNtnT? .in^on™, ^f UUAA AULLr LRPGL240 



PGVPPFLLHR GGGDLPNSQE a£ Q KLSDVTL ?PVSCSELEK £££££ SphT 



298 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 489 

(A) LANGE: 175 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKDLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 489: 



SSS£S« ? ELLQCLIiAVG QIPTSTVQEE RGHTRQPRTK KETVSSCVIW EGQGGIWVIC 60 
QHCHCPDSLL GSVAAACHNS ARSPHAAETA QVGGTRDWHS GDGEVPERVR HDLSSSVIGP120 
FGEAYEKLPA GEENVSAIQR RVLVSYFHNS EPQVLQGFAD SIDLWPTSGA 5gPRD 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 490 

(A) LANGE: 150 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKDLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(D)TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
5 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

io : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 488: 

EIRAVGGGVC VDGMGTPGEG LGRCSHALIR GVPESLASGE GAGAGLPALD LAKAQREHGV 60 
15 LGGKLRQRLG LQLLELPPEE SLPLGPLLGD TAVIQGDTAL ITRPWSPARR PEVDGVRKAL1 2 0 
QDLGLRIVEI GDENATLDGT DVLFTGREFF VGLSKWTNHR GAEIVADTFR DFAVSTVPVS180 
GPSHLRGLCG MGGPRTWAG SSDAAQKAVR AMAVLTDHPY ASLTLPDDAA ADCLFLRPGL2 4 0 
PGVPPFLLHR GGGDLPNSQE ALQKLSDVTL VPVSCSELEK AGAGLSSLCL VLSTRPHS 298 

20 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 489 

(A) LANGE: 175 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 489: 

AGHRYQGDIR ELLQCLLAVG QIPTSTVQEE RGHTRQPRTK KETVSSCVIW EGQGGIWVIC 60 
QHCHCPDSLL GSVAAACHNS ARSPHAAETA QVGGTRDWHS GDGEVPERVR HDLSSSVIGP120 
40 FGEAYEKLPA GEENVSAIQR RVLVSYFHNS EPQVLQGFAD SIDLWPTSGA PGPRD 175 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 490 

(A)LANGE: 150 Aminosauren 
45 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

50 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 490: 

T L .^ PLGSRP CR Q AAVPAAM TPQVAVLAAV APVVASVYLP APRAPFELWP DPEREGQPPH 60 
J£J^ L PGSGHGSSGP APPPASPSHP HRLPLQPLGF LSFLVSSPVS SGHPHSCRAV120 
ISAGAPPPED RVGGEGSPRL QASGTGSSGF nrno«„KHVi^u 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 491 

(A) LANGE: 89 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 491: 



FVKRTKQPRQ TLDAPCSALR LWGRCLLGEA VAQGVHCEAG PVDSAGGIHL ASGCLVSVYS60 
DIAFCCHLSC GQRGVSWHEN IFFFKCGSF jjg 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 492 

(A) LANGE:63 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 492: 

LTHLLFEKCL LPSLGLITKF DHDHIWSQS ALEIVSGLHE VAMGVWSTLK LYQSCTYFQT60 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 490: 

LGPCPLGSRP CRQAAVPAAM TPQVAVLAAV APVVASVYLP APRAPFELWP DPEREGOPPH 60 
LPPTPGSLGL PGSGHGSSGP APPPASPSHP HRLPLQPLGF LSFLVSSPVS SGHPHSCRAV120 
ISAGAPPPED RVGGEGSPRL QASGTGSSGF ^«nrnoLKAvl20 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 491 

(A) LANGE: 89 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 491: 

FVKRTKQPRQ TLDAPCSALR LWGRCLLGEA VAQGVHCEAG PVDSAGGIHL ASGCLVS VYS 60 
DIAFCCHLSC GQRGVSWHEN IFFFKCGSF gg 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 492 

(A) LANGE:63 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 492: 

LTHLLFEKCL LPSLGLITKF DHDHIWSQS ALEIVSGLHE VAMGVWSTLK LYQSCTYFQT60 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 493 

(A) LANGE:73 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 493: 



WLF^SlD ?g° NLKLNG CPL QSQQVQP HSARPELQPL PKGIFPTAST PSKEHQGFVS60 

73 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 494 

(A) LANGE: 318 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 494: 

KCATFWSFPR RQGGLGIAIS EEDTLSGVII KSLTEHGVAA TDGRLKVGDQ ILAVDDEIVV SO 
M?252io if ""^ TIHAENPDSQ AVPSAAGAAS GEKKNSSQSL MVPQSGSPEP120 
ESIRNTSRSS TPAIFASDPA TCPIIPGCET TIEISKGRTG LGLSIVGGSD TLLGAIIIHE180 
VYEEGAACKD GRLWAGDQIL EVNGIDLRKA THDEAINVLR QTPQRVRLTL YRdS^kSLS 

SIV ™^ VrVSDIVKGG LLkS ^ZESii 

318 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 495 



(A) LANGE: 206 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO 493 

(A) LANGE: 73 Aminosauren 
5 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

10 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
15 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 493: 

20 DGSRMLCHYI QKQDNLKLNG CPLQSQQVQP HSARPELQPL PKGIFPTAST PSKEHQGFVS60 
WLFFLQTID IYS 73 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 494 

25 (A) LANGE: 318 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 (ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 494: 

40 

KCATFWSFPR RQGGLGIAIS EEDTLSGVII KSLTEHGVAA TDGRLKVGDQ ILAVDDEIVV 60 
GYPIEKFISL LKTAKMTVKL TIHAENPDSQ AVPSAAGAAS GEKKNSSQSL MVPQSGSPEP120 
ESIRNTSRSS TPAIFASDPA TCPIIPGCET TIEISKGRTG LGLSIVGGSD TLLGAIIIHE180 
VYEEGAACKD GRLWAGDQIL EVNGIDLRKA THDEAINVLR QTPQRVRLTL YRDEAPYKEE2 4 0 
45 EVCDTLTIEL QKKPGKGLGL SIVGKRNDTG VFVSDIVKGG IADADGRLMQ GDQILMVNGE300 
DVRNATQEAV AVWIKVFP 318 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 495 

50 (A)LANGE:206 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

5 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 495: 

15 SAFAEMGSDH TQSSASKISQ DVDKEDEFGY SWKNIRERYG TLTGELHMIE LEKGHSGLGL 60 
SLAGNKDRSR MSVFIVGIDP NGAAGKDGRL QIADELLEIN GQILYGRSHQ NASSIIKCAP120 
SKVKIIFIRN KDAVNQMAVC PGNAVEPLPS NSENLQNKET EPTVTTSDAA VDLSSFKNVQ180 
HSGASQGGRG VWVLLSAKKI HSVESS 206 

20 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 496 

(A) LANGE: 119 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 496: 

TSWIIMAPSS VSEPPTMLRP SPVRPLEISM WSQPGIMGQ VAGSEAKIAG VDDLLVFRMD 60 
SGSGEPDCGT IRDWELFFFS PLAAPAAEGT AWESGFSAWM VSFTVIFAVF RRLINFSIG 119 

40 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 497 

(A) LANGE: 71 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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50 (iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

5 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 495: 

15 SAFAEM6SDH TQSSASKISQ DVDKEDEFGY SWKNIRERYG TLTGELHMIE LEKGHSGLGL 60 
SLAGNKDRSR MSVFIVGIDP NGAAGKDGRL QIADELLEIN GQILYGRSHQ NASSIIKCAP120 
SKVKIIFIRN KDAVNQMAVC PGNAVEPLPS NSENLQNKET EPTVTTSDAA VDLSSFKNVQ180 
HSGASQGGRG VWVLLSAKKI HSVESS 206 

20 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 496 

(A) LANGE: 119 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 496: 

TSWIIMAPSS VSEPPTMLRP SPVRPLEISM WSQPGIMGQ VAGSEAKIAG VDDLLVFRMD 60 
SGSGEPDCGT IRDWELFFFS PLAAPAAEGT AWESGFSAWM VSFTVIFAVF RRLINFSIG 119 

40 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 497 
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(A)LANGE:71 Aminosauren 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 497: 

SAPSLTKCRS THVYPLSLIM FMSGGSSRST LRRMVPTPST TSLSPRSSSS TSKLLTQSGP60 
SLPQPPASRP F 71 
10 71 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 498 

(A)LANGE: 139 Aminosauren 
15 (B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

20 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 498: 

SRSPACGASE HGDGAMSLIC SISNEVPEHP CVSPVSNHVY ERRLIEKYIA ENGTDPINNQ 60 
PLSEEQLIDI KVAHPIRPKP PSATSIPAIL KALQDEWDAV MLHSFTLRQS CRQPAKSCHT120 
LCTSTMPPAV SLPVSPRKL ,■,„ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 499 

35 

(A) LANGE: 74 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

45 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 499: 

TTGRERGCRP CAGLFYCFLF LMKLDHCLQN PAQALLPIPF TVSLVRRAMT RQAASCWYRA6 0 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 497: 

SAPSLTKCRS THVYPLSLIM FMSGGSSRST LRRMVPTPST TSLSPRSSSS TSKLLTQSGP60 
SLPQPPASRP F 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 498 

(A) LANGE: 139 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 498: 

SRSPACGASE HGDGAMSLIC SISNEVPEHP CVSPVSNHVY ERRLIEKYIA ENGTDPINNQ 60 
PLSEEQLIDI KVAHPIRPKP PSATSIPAIL KALQDEWDAV MLHSFTLRQS CRQPAKSCHT120 
LCTSTMPPAV SLPVSPRKL , , Q 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 499 

(A) LANGE: 74 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 499: 

TTGRERGCRP CAGLFYCFLF LMKLDHCLQN PAQALLPIPF TVSLVRRAMT RQAASCWYRA60 



471 

WO 99/55858 PCI7DE99/01 258 

CDSSWRVVCS SGAE 74 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 500 

5 (A)LANGE:71 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 (ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



15 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 500: 

20 

FSFFNETRSL LTKPCTSPPA HPLHSSLGSA SPVSQELQQN GCGTATTTSI ERQEGRGAVG60 
LVQGFFIVFF F 71 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 501 

(A) LANGE: 284 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



40 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 501 : 

EARGLATRTR SGAAAHAGDR FTDADDVAIL TYVKENARSP SSVTGNALWK AMEKSSLTQH 60 
SWQSLKDRYL KHLRGQEHKY LLGDAPVSPS SQKLKRKAEE DPEAADSGEP QNKRTPDLPE120 
EEYVKEEIQE NEEAVKKMLV EATREFEEW VDESPPDFEI HITMCDDDPP TPEEDSETQP180 
45 DEEEEEEEEK VSQPEVGAAI KIIRQLMEKF NLDLSTVTQA FLKNSGELEA TSAFLASGQR240 
ADGYPIWSRQ DDI DLQKDDE DTREALVKKF GAQNVARRIE FRKK 284 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 502 



50 



(A) LANGE: 123 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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74 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 500 

(A) LANGE:71 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 500: 



f TKPCTSPPA HPLHSS ^SA SPVSQELQQN GCGTATTTSI ERQEGRGAVG60 

71 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 501 

(A) LANGE: 284 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 501: 



EARGLATRTR SGAAAHAGDR FTDADDVAIL TYVKENARSP SSVTGNALWK AMEKSSLTOH fin 
KHLRGQEHKY ^GDAPVSPS SQKLKRKAEE DPEAADSGEP JSSSSlS 
EEYVKEEIQE NEEAVKKMLV EATREFEEW VDESPPDFEI HITMCDDDPP T PEEDS ETQP1 8 0 
DEEEEEEEEK VSQPEVGAAI KIIRQLMEKF NLDLSTVTQA FLKNSGELEA TSAfSsgSSS 
ADGYPIWSRQ DDI DLQKDDE DTREALVKKF GAQNVARRIE FRKK SAFLAS GQR2 4 0 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 502 



(A) LANGE: 123 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 502: 

ETFSSSSSSS SSGCVSESSS GVGGSSSHIV ICISKSGGLS STTTSSNSRV ASTSIFLTAS 60 
SFSWISSFTY SSSGKSGVLL FCGSPLSAAS GSSSAFRLSF WEEGLTGASP SRYlSSLS 

123 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 503 

(A) LANGE:175 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 503: 

VFLRCGWIII THSYMYFKIR RALIHHNLLK LPGGFHKHLF DCFFILLDFF LHILFFRQIW 60 
ff^o™ RGLRVLLRLP LELLGGGAHR RVPQQVLMLL APQVLEVAVL QGLPRVLRER1 20 
ALLHRFPQGV TGDGAGRAGI FLHVGKDGYV VRIREAIARV RCRSAPRARR QAPGF 175 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 504 

(A) LANGE: 78 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 502: 

ETFSSSSSSS SSGCVSESSS GVGGSSSHIV ICISKSGGLS STTTSSNSRV ASTSIFLTAS 60 
SFSWISSFTY SSSGKSGVLL FCGSPLSAAS GSSSAFRLSF WEEGLTGASP SRYLCSWPRR120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 503 

(A) LANGE: 175 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 503: 

VFLRCGWIII THSYMYFKIR RALIHHNLLK LPGGFHKHLF DCFFILLDFF LHILFFRQIW 60 
SSLILWFPAI RGLRVLLRLP LELLGGGAHR RVPQQVLMLL APQVLEVAVL QGLPRVLRER120 
ALLHRFPQGV TGDGAGRAGI FLHVGKDGYV VRIREAIARV RCRSAPRARR QAPGF 175 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 504 

(A) LANGE:78 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 

5 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 504: 

CPPEKSLQMF QPLSSPDSHR KGTGFGLGIV FSLTFFKRRM WPLAFGSGMG LGMAYSNCQH60 
DFQAPYLLHG KYVKEQEQ 78 

10 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 505 

(A) LANGE: 95 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 
(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 504: 

SKTSTLPVAI WTRQRLEHLQ GFLGWTSITR ILSSRPHPPD TGPTSCRAPT QTCSPPAPPA60 
30 FLSAGPRAPT PESLARAGNK SQVRKAGADA PDIAR 95 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 506 

(A)LANGE:156 Aminosauren 
35 (B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einz I 

/n\ tarai Amr. 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 504: 

CPPEKSLQMF QPLSSPDSHR KGTGFGLGIV FSLTFFKRRM WPLAFGSGMG LGMAYSNCOH60 
DFQAPYLLHG KYVKEQEQ iJ«ioni.unou 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 505 

(A) LANGE: 95 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 504: 

SKTSTLPVAI WTRQRLEHLQ GFLGWTSITR ILSSRPHPPD TGPTSCRAPT QTCSPPAPPA60 
FLSAGPRAPT PESLARAGNK SQVRKAGADA PDIAR 95 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 506 

(A) I_ANGE: 156 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 506: 

AIPNPMPEPK ANGHILLLKK VSEKTIPKPK PVPFLWLSGL DRGWNICRDF SGGHQLPGFY 60 
LHDRIRQTPV PLPAELRLRH VPHPRLQLSS RPAPALRPLK VSRELETSPR SGRQAQTLQI 120 
SRDDPLLPSL PVFSVGRQGD AWWRLEVTL TLGCAY 156 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 507 

(A) LANGE: 169 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISM US: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 507: 

AASGMLGSWP ARTFHPGACV SRRPSAPWKH TASGKDSPDL RFSEHGVSQE FWAGGLVAVL 60 
EMTPSPSPWG TQEGPAGMCS LWWGWCPCR GAGVRDLVLV HAGVWCKHVC AVQRDACGES 120 
RTPAPPRKGG AVTSVLCLFL IKTFPLFSYK FASCKQVHKD PPLVKSGFE l 6 9 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 508 

(A) LANGE: 155 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 508: 

TQNTGNRSAF PGWRWCAALS TRVSLYSTYM FTPHTCVDEH QITHPSSTTG TPADYPQAAH 60 
SGRALLGAPR GGARGHLQHC HQAASPEFLG NTVLGKPKVR AVLPRGRVLP GCGGPAADTG1 2 0 
PRVEGPGRPA SKHARRSLGE PGSVASSLLS LRSPI 15S 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 509 

(A) LANGE: 148 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 507 

(A) LANGE: 169 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 507: 

AASGMLGSWP ARTFHPGACV SRRPSAPWKH TASGKDSPDL RFSEHGVSQE FWAGGLVAVL 60 
EMTPSPSPWG TQEGPAGMCS LWWGWCPCR GAGVRDLVLV HAGVWCKHVC AVQRDACGES 120 
RTPAPPRKGG AVTSVLCLFL IKTFPLFSYK FASCKQVHKD PPLVKSGFE 169 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 508 

(A) LANGE:155 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 508: 

TQNTGNRSAF PGWRWCAALS TRVSLYSTYM FTPHTCVDEH QITHPSSTTG TPADYPQAAH 60 
SGRALLGAPR GGARGHLQHC HQAASPEFLG NTVLGKPKVR AVLPRGRVLP GCGGPAADTG120 
PRVEGPGRPA SKHARRSLGE PGSVASSLLS LRSPI 155 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 509 

(A) LANGE: 148 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 
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(D) TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 509: 

ENRGNVLIKN KHKTLVTAPP FLGGAGVRLS PHASLCTAHT CLHHTPAWTS TRSRTPAPRQ 60 
GHQPTTHRLH IPAGPSWVPH GEGLGVISST ATRPPAQNSW ETPCSENRRS GLSFPEAVCF120 
QGAEGRRLTQ APGWKVLAGQ LPSMPDAA 140 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 510 

(A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 510: 



NAYISGYERD FMTIQSNITL ADRETEVFHD LPSLPASLRQ NWI PTLVFFL PFTSFSLLYN60 
VLRDQNSHQN RLFLR 75 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 51 1 

(A) LANGE:67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(D)TOPOLOGIE: linear 
(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
5 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
(A) ORGANISMUS: MENSCH 

10 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 509: 

ENRGNVLIKN KHKTLVTAPP FLGGAGVRLS PHASLCTAHT CLHHTPAWTS TRSRTPAPRQ 60 
15 GHQPTTHRLH IPAGPSWVPH GEGLGVISST ATRPPAQNSW ETPCSENRRS GLSFPEAVCF120 
QGAEGRRLTQ APGWKVLAGQ LPSMPDAA 148 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 510 

20 (A) LANGE: 75 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



30 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 511: 



FRDTEGLLAL MTFWMGLQLM TILILEERTL LIFSPIALLR RSTSYSESLH IPLVFLQAPE60 
PLVQMLY 6? 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 512 

(A) LANGE:101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 512: 

IFFFFFFFFF PLRHLFNNCR NPKELASNLE VVSEAAGWLD WAQPLSCLNR PRNGIMMTMR 60 
TSILSSSHCV YYVFSFNKAF VPMALELGGR LKECWILSK M iQl 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 513 

(A) LANGE: 179 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 513: 



FGTMGGISDP DTLHIWKTNS LPLRFWVNIL KNPQFVFDID KTDHIDACLS VIAQAFIDAC 60 
SISDLQLGKD SPTNKLLYAK EIPEYRKIVQ RYYKQIQDMT PLSEQEMNAH LAEESRKYQN120 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 511: 

FRDTEGLLAL MTFWMGLQLM TILILEERTL LIFSPIALLR RSTSYSESLH IPLVFLQAPE60 
PLVQMLY ,., 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 512 

(A) LANGE: 101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 512: 

IFFFFFFFFF PLRHLFNNCR NPKELASNLE VVSEAAGWLD WAQPLSCLNR PRNGIMMTMR 60 
TSILSSSHCV YYVFSFNKAF VPMALELGGR LKECWILSK M i 0 l 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 513 

(A) LANGE: 179 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 513: 



FGTMGGISDP DTLHIWKTNS LPLRFWVNIL KNPQFVFDID KTDHIDACLS VIAQAFIDAC 60 
SISDLQLGKD SPTNKLLYAK EIPEYRKIVQ RYYKQIQDMT PLSEQEMNAH LAEESRKYQN120 
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EFNTNVAMAE IYKYAKRYRP QIMAALEANP TARRTQLQHK FEQWA1MED NIYECYSEA 179 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 514 

(A) LANGE: 179 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 514: 

DRGAPALTPG HLHPLPPVPR SVSGMEAREL VRLPHLPSTA CTVPTHLLHN VQLVLLPRAP 60 
CIQAAKHKLG ERRPPARRLQ PRNSTSSTLV QGALLELTFD WFLLQLPKCY LHFPLTRRGS120 
WPQTVSSSVR FLLLGRLLVE WAVPAPWGAL WASPGAGRVE GRDGGHRSWE PRLQEKERG 179 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 515 

(A) LANGE: 200 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 515: 

SGDRWEGMEV PRGQGGGAPV SESSPSSCPR PSRLCSVFPS LSHRHGVEDQ VEAQWASISP 60 
SSSLTNSPCV SGLTVALVDV VLHQSHHLLK LVLQLCPPGR GVGLQRGHDL RPIPLGVLIN120 
LCHGHIGVEL ILVFPRLLGQ MGIHLLLAER RHVLDLLWA LHDLPVLRNL LGVEELVGWR180 
ILAQLQVRDG AGVDEGLRDD 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 516 
(A)LANGE: 157 Aminosauren 



477 

W ° 99/55858 PCT/DE99/01258 

EFNTNVAMAE IYKYAKRYRP QIMAALEANP TARRTQLQHK FEQWALMED NIYECYSEA 179 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 514 

(A) LANGE: 179 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 514: 

DRGAPALTPG HLHPLPPVPR SVSGMEAREL VRLPHLPSTA CTVPTHLLHN VQLVLLPRAP 60 
CIQAAKHKLG ERRPPARRLQ PRNSTSSTLV QGALLELTFD WFLLQLPKCY LH FPLTRRGS1 2 0 
WPQTVSSSVR FLLLGRLLVE WAVPAPWGAL WASPGAGRVE GRDGGHRSWE PRLQEKERG 1 7 9 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 515 

(A) LANGE: 200 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 515: 

SGDRWEGMEV PRGQGGGAPV SESSPSSCPR PSRLCSVFPS LSHRHGVEDQ VEAQWASISP 60 

SSSLTNSPCV SGLTVALVDV VLHQSHHLLK LVLQLCPPGR GVGLQRGHDL RPIPLGVLIN120 

LCHGHIGVEL ILVFPRLLGQ MGIHLLLAER RHVLDLLWA LHDLPVLRNL LGVEELVGWR180 

ILAQLQVRDG AGVDEGLRDD 200 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 516 
(A)LANGE:157 Aminosauren 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



10 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 516: 

15 

TSMEALLFRL FKLPATTLRC IGLRRPLVTH TLRRKCEHKA SRLCHGGCCC TLEPCVGRHR 60 
DWDLERGKSS AKTGGELHGR RTAAARGGSE RPVLGHRRRD PDAGGLRGQD GEALQHRGWH120 
IPGSETLPGR GGHVPWPRPG RRHPHHMCGF WDSQSLA 157 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 517 

(A) LANGE: 401 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 517: 

RTRCAGSVNT KPPGFVMAAA AARWNHVWVG TETGILKGVN LQRKQAANFT AGGQPRREEA 60 
VSALCWGTGG ETQMLVGCAD RTVKHFSTED GIFQGQRHCP GGEGMFRGLA QADGTLITCV120 
40 DSGILRVWHD KDKDTSSDPL LELRVGPGVC RMRQDPAHPH VVATGGKENA LKIWDLQGSE180 
EPVFRAKNVR NDWLDLRVPI WDQDIQFLPG SQKLVTCTGY HQVRVYDPAS PQRRPVLETT 2 4 0 
YGEYPLTAMT LTPGGNSVIV GNTHGQLAEI DLRQGRLLGC LKGLAGSVRG LQCHPSKPLL300 
ASCGLDRVLR IHRIQNPRGL EHKVYLKSQL NCLLLSGRDN WEDEPQEPQE PNKVPLEDTE360 
TDELWASLEA AAKRKLSGLE QPQGALQTRR RKKKRPGSTS P 401 

45 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 518 

(A) LANGE: 222 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

50 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 516: 

TSMEALLFRL FKLPATTLRC IGLRRPLVTH TLRRKCEHKA SRLCHGGCCC TLEPCVGRHR 60 
DWDLERGKSS AKTGGELHGR RTAAARGGSE RPVLGHRRRD PDAGGLRGQD GEALQHRGWH 120 
IPGSETLPGR GGHVPWPRPG RRHPHHMCGF WDSQSLA 157 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 517 

(A) LANGE: 401 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 517: 

RTRCAGSVNT KPPGFVMAAA AARWNHVWVG TETGILKGVN LQRKQAANFT AGGQPRREEA 60 
VSALCWGTGG ETQMLVGCAD RTVKHFSTED GIFQGQRHCP GGEGMFRGLA QADGTLITCV120 
DSGILRVWHD KDKDTSSDPL LELRVGPGVC RMRQDPAHPH WATGGKENA LKIWDLQGSE180 
EPVFRAKNVR NDWLDLRVPI WDQDIQFLPG SQKLVTCTGY HQVRVYDPAS PQRRPVLETT24 0 
YGEYPLTAMT LTPGGNSVIV GNTHGQLAEI DLRQGRLLGC LKGLAGSVRG LQCHPSKPLL300 
ASCGLDRVLR IHRIQNPRGL EHKVYLKSQL NCLLLSGRDN WEDEPQEPQE PNKVPLEDTE360 
TDELWASLEA AAKRKLSGLE QPQGALQTRR RKKKRPGSTS P 40 1 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 518 

(A) LANGE: 222 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 518: 

SWEKLYVLVP DGNPQVQPVI PHVLGPEHRF LRALQVPYLQ SILFPTCGNH MGVCWVLAHP 60 
THPRAHSQFQ EWVRGCVLVL VMPDSENPRI HTCDEGAVGL GEATEHALPA RAVSLTLEYA120 
ILGAEVLHRP VRAAHQHLGL AAGAPTQGAH CLLAPRLSSG REVRRLFSLK IYPFQDPSLG180 
ADPHMVPACS SSRHDKAWRL CVHTSGAACA SPAGVEVRCT AV 222 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 519 

(A) LANGE: 86 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 519: 

DPRPVSLLTL ALLPRCHFLS SSVKYRLHIL SLNASTICVT PKDFWDFDET CEGEDTEKPV60 
ICKHLLLFPH HLWDISAWS KWQIIN 86 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 520 

(A) LANGE: 77 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/S58S8 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 518: 

SWEKLYVLVP DGNPQVQPVI PHVLGPEHRF LRALQVPYLQ SILFPTCGNH MGVCWVLAHP 60 
THPRAHSQFQ EWVRGCVLVL VMPDSENPRI HTCDEGAVGL GEATEHALPA RAVSLTLEYA120 
ILGAEVLHRP VRAAHQHLGL AAGAPTQGAH CLLAPRLSSG REVRRLFSLK IYPFQDPSLG180 
15 ADPHMVPACS SSRHDKAWRL CVHTSGAACA SPAGVEVRCT AV 222 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 519 

(A) LANGE: 86 Aminosauren 
20 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 519: 

DPRPVSLLTL ALLPRCHFLS SSVKYRLHIL SLNASTICVT PKDFWDFDET CEGEDTEKPV60 
ICKHLLLFPH HLWDISAWS KWQIIN 8 6 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 520 

40 (A) LANGE: 77 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

45 (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



50 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 520: 

5 ISSVNYHMTI QAQYKLGHCI LCGWISVAVF LTSPKKTSCR AELLVQAPDN DAPDFAFWGL60 
SLLLSHFLKL FAWPWHH 77 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 521 

10 (A) LANGE: 71 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 (ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



20 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



25 



30 



35 



40 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 521: 

CGNKSKCLQI TGFSVSSPSQ VSSKSQKSLG VTQIVLALSD KMCSLYLTEE ERKWHLGSSA60 
RVSKETGLGS Q 71 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 528 

(A) LANGE: 120 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



45 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 528: 

LTYLFFFFFF FFLGRSLGFI RSVGTLFRSE APPSHGVGDS GGRGNPSEHP GGCWSMYFA 60 
LPHLFHGVPC QGQALICGEG SKQRRRPFRG GERAVAPRTP SPAHDIPEKE TKI KPRGLST 120 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 529 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 520: 

ISSVNYHMTI QAQYKLGHCI LCGWISVAVF LTSPKKTSCR AELLVQAPDN DAPDFAFWGL60 
SLLLSHFLKL FAWPWHH „ 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 521 

(A) LANGE:71 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 521: 

CGNKSKCLQI TGFSVSSPSQ VSSKSQKSLG VTQIVLALSD KMCSLYLTEE ERKWHLGSSA60 
RVSKETGLGS Q 71 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 528 

(A) LANGE: 120 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 528: 

LTYLFFFFFF FFLGRSLGFI RSVGTLFRSE APPSHGVGDS GGRGNPSEHP GGCWSMYFA 60 
LPHLFHGVPC QGQALICGEG SKQRRRPFRG GERAVAPRTP SPAHDIPEKE TKIKPRGLST120 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 529 
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(A) LANGE: 90 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 529: 

PLLKGKKLSA ALTNLSFFFF FFFFFGKKPW LYSLCGDTVP FRGPSQPWGG GQWWAWESQR60 
ASWRVRRLHV FCSSPSFPWG PLPGSSTNMW ■wmmwjUKOU 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 530 

(A) LANGE: 96 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 530: 

NKAPGPFYVG APLKYGMWG REAVAQQSLS PDYQLWGGFQ GARSRLGSSS HRHVGGGRKY60 
LQGGTVSEEQ DGRGFSACYG ILFKEMGVKP GTVAHA gg 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 531 

(A) LANGE: 497 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(A) LANGE: 90 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 529: 

PLLKGKKLSA ALTNLSFFFF FFFFFGKKPW LYSLCGDTVP FRGPSQPWGG GQWWAWESQR60 
ASWRVRRLHV FCSSPSFPWG PLPGSSTNMW taU"w«wb&UKbU 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 530 

(A) LANGE:96 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 530: 

NKAPGPFYVG APLKYGMWG REAVAQQSLS PDYQLWGGFQ GARSRLGSSS HRHVGGGRKY60 
LQGGTVSEEQ DGRGFSACYG ILFKEMGVKP GTVAHA ntul VGGGRKl 60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 531 

(A) LANGE: 497 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 531: 

TPALVQRFRE GGSGAPEQAE CVELLLALGE PAEELCEEFL AHARGRLEKE LRNLEAELGP 60 
SPPAPDVLEF TDHGGSGFVG GLCQVAAAYQ ELFAAQGPAG AEKLAAFARQ LGSRYFALVE120 

10 RRLAQEQGGG DNSLLVRALD RFHRRLRAPG ALLAAAGLAO AATEIVERVA RERLGHHLQG180 
LRAAFLGCLT DVRQALAAPR VAGKEGPGLA ELLANVASSI LSHIKASLAA VHLFTAKEVS240 
FSNKPYFRGE FCSQGVREGL IVGFVHSMCQ TAQSFCDSPG EKGGATPPAL LLLLSRLCLD300 
YETATISYIL TLTDEQFLVQ DQFPVTPVST LCAEARETAR RLLTHYVKVQ GLVISQMLRK360 
SVETRDWLST LEPRNVRAVM KRWEDTTAI DVQVGLLYEE GVRKAQSSDS SKRTFSVYSS420 

15 SRQQGRYAPS YTPSAPMDTN LLSNIQKLFS ERIDVFSPVE FNKVSVLTGI IKISLKTLAG480 
SVCGLRTFLA LCGLQQG 497 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 532 

20 (A) LANGE: 153 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



30 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 532: 

35 

CGSGWSWPHW PATRPGQGPP SQPREVLPAP GGRLSGSPGR PPGDPAGGGP GARGPLVPRS 60 
PWQRLRARQR PAGPREPASA GGSGPAPAPA VSCHHHPAPA PAAAPPAQNS GCPAAGRRPP120 
ASRHLLGPGP QTAPGRPPPP GRGRPRSHCL HGR 153 

40 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 533 

(A) LANGE: 221 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

45 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

50 

(vi) HERKUNFT: 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 531: 

TPALVQRFRE GGSGAPEQAE CVELLLALGE PAEELCEEFL AHARGRLEKE LRNLEAELGP 60 
SPPAPDVLEF TDHGGSGFVG GLCQVAAAYQ ELFAAQGPAG AEKLAAFARQ LGSRYFALVE120 
RRLAQEQGGG DNSLLVRALD RFHRRLRAPG ALLAAAGLAD AATEIVERVA RERLGHHLQG180 
LRAAFLGCLT DVRQALAAPR VAGKEGPGLA ELLANVASSI LSHIKASLAA VHLFTAKEVS240 
FSNKPYFRGE FCSQGVREGL IVGFVHSMCQ TAQSFCDSPG EKGGATPPAL LLLLSRLCLD300 
YETATISYIL TLTDEQFLVQ DQFPVTPVST LCAEARETAR RLLTHYVKVQ GLVISQMLRK360 
SVETRDWLST LEPRNVRAVM KRWEDTTAI DVQVGLLYEE GVRKAQSSDS SKRTFSVYSS420 
SRQQGRYAPS YTPSAPMDTN LLSNIQKLFS ERIDVFSPVE FNKVSVLTGI IKISLKTLAG480 
SVCGLRTFLA LCGLQQG 497 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 532 

(A) LANGE: 153 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 532: 

CGSGWSWPHW PATRPGQGPP SQPREVLPAP GGRLSGSPGR PPGDPAGGGP GARGPLVPRS 60 
PWQRLRARQR PAGPREPASA GGSGPAPAPA VSCHHHPAPA PAAAPPAQNS GCPAAGRRPP120 
ASRHLLGPGP QTAPGRPPPP GRGRPRSHCL HGR J 53 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 533 

(A) LANGE: 221 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 533: 

YDQALHLHW GQQPPRRFPG LCTQRAHGRH WELILHQKLF ISESEDVGDG GRLVVQAEAG 60 

EQQEQGRWCG TPLLPRAVAE ALSRLAHRVD EAH DEALT DT LTAELTPEVG LVGEGHLFGG1 20 

SETS* GL NVAQDGAGHI GQQLGQARAL LPSHARCCQR LADVCQAAQE GRPeSqvS 180 

QALAGHSFHD LRGSVCEPGS GQQGPGSPQA PVEAVQRPHQ Q " jjj 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 534 

(A) LANGE: 52 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 534: 

PSILIPMTPG GFFSVMVRAK TGSTHRCSPA VYPLMRRIPC WRILIGRQET TG 52 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 535 

(A) LANGE: 38 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 535: 

AGKKPPASHH KESGCPSRPS PTGHSTPPSD PLTDNSVW 



38 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 533: 

YDQALHLHW GQQPPRRFPG LCTQRAHGRH WELILHQKLF ISESEDVGDG GRLVVQAEAG 60 

EQQEQGRWCG TPLLPRAVAE ALSRLAHRVD EAHDEALTDT LTAELTPEVG LVGEGHLFGG120 

EKVHCCQRGL NVAQDGAGHI GQQLGQARAL LPSHARCCQR LADVCQAAQE GRPETLQVVA180 

QALAGHSFHD LRGSVCEPGS GQQGPGSPQA PVEAVQRPHQ Q 221 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 534 

(A) LANGE: 52 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 534: 

PSILIPMTPG GFFSVMVRAK TGSTHRCSPA VYPLMRRIPC WRILIGRQET TG 52 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 535 

(A) LANGE: 38 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 535: 

AGKKPPASHH KESGCPSRPS PTGHSTPPSD PLTDNSVW 38 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 536 

(A) LANGE: 55 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 536: 

SGCVPSHEED SMLEDSHRQA RNHRLVIIRN PWHLGQAPL ATPHRPQIRS LTIQS 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 537 

(A) LANGE: 113 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 537: 

TRGPRKRLRR SGRRGGLRSW AGRERVLGTA LLGIYIVFPR IPGSGSEEAV TPYDRRDLDS 60 
RNS PQAPAGQ STTSSSFCFC DGLESRGLKH TVSIDCIRFV QKPGQLTESH FLA 113 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 538 

(A) LANGE: 101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 536 

(A) LANGE: 55 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 536: 

SGCVPSHEED SMLEDSHRQA RNHRLVIIRN PWHLGQAPL ATPHRPQIRS LTIQS 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 537 

(A) LANGE: 113 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 537: 

TRGPRKRLRR SGRRGGLRSW AGRERVLGTA LLGIYIVFPR IPGSGSEEAV TPYDRRDLDS 60 
RNSPQAPAGQ STTSSSFCFC DGLESRGLKH TVSIDCIRFV QKPGQLTESH FLA 113 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 538 

(A) LANGE: 101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



WO 99/55858 



485 



PCT/DE99/01258 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 538: 

EPADSQARGR QCLLLLHQVQ GIWLKACIFP GHKLPEPLKW EARQFQTNLF STHHSTFKVC 60 
10 LLLLPVHPPS LQFFHSLTSE RVPGGSMVNK LTCMLQKKKK K 101 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 539 

(A)LANGE:198 Aminosauren 
15 (B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

20 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 539: 

30 YSLCSQCVSA PLTLNRHRSR RKRKWWIAQL EPGDCYDCLD LCGHRASQPP QTLSLECGGT 60 
QCRFPGGLSP RPSPCPPSSS GLLFYRFFLV SFLGLLFTEG TAALGFLVTS ALLGSDGSAS120 
ASWDLGMGTM MASTQMSWKM APRKSPYRSR FSRKVGSGTS GGEKSRSEAM AQVACC LTS L 1 8 0 
LTHHSLEPTP APPRRSPR 198 

35 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 540 

(A) LANGE: 147 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

40 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

45 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

50 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 540: 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 538: 

EPADSQARGR QCLLLLHQVQ GIWLKACIFP GHKLPEPLKW EARQFQTNLF STHHSTFKVC 60 
10 LLLLPVHPPS LQFFHSLTSE RVPGGSMVNK LTCMLQKKKK K 101 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 539 

(A) LANGE: 198 Aminosauren 
15 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

20 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 539: 

30 YSLCSQCVSA PLTLNRHRSR RKRKWWIAQL EPGDCYDCLD LCGHRASQPP QTLSLECGGT 60 
QCRFPGGLSP RPSPCPPSSS GLLFYRFFLV SFLGLLFTEG TAALGFLVTS ALLGSDGSAS120 
ASWDLGMGTM MASTQMSWKM APRKSPYRSR FSRKVGSGTS GGEKSRSEAM AQVACCLTSL180 
LTHHSLEPTP APPRRSPR 198 

35 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 540 

(A) LANGE: 147 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

40 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

45 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

50 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 540: 
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KKNSSALIFL EEAADFGCQI SLRNGHFLRC FFLTESVDKL IKRLSHFKIT PKSSSTVFFF 60 
FSFCFKITNQ VRSPTSSSMN SFVTELLSVC SPHCALNTVS AAPVCPLFRK ESIFNTFTIC120 
TPWNLHMLTS YYKPTHPQLS SGTGHPL MUHifiiuju 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 541 

(A) LANGE: 138 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 541: 

KNDRFPWTSL PGLKGALIKL FTEHVAEKHI YGLMPLLLEA QSTPFQVTPS TMANIVKGLY 60 
TLRPEWVQMA PTLFSKFIPN ILPPAVESEL SEYAAQDQKF QRELIQNGFT RGDQSRKRAG120 
DELAYNSSSA CASSRGYR wa«uuuu»i*u 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 542 

(A) LANGE:179 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 542: 

KACIPSDQSG FRWLQLYFLN LFQTFSLRRW NLNFLNMLLK IRNFKENLYR MVLQGVTSPG 60 
RELGMSWLI I ARQHVQVPGG TDSECIEYAF LPEKRTHWSC RDCIQSTVGA AHTQELCHKA120 
VHGRGCWTSY LVCNFKTKTK KKKNSAARLG GDFEMGQSFN EFIYRFCEEK ASQKVTISK 179 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 543 
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KKNSSALIFL EEAADFGCQI SLRNGHFLRC FFLTESVDKL IKRLSHFKIT PKSSSTVFFF 60 
FSFCFKITNQ VRSPTSSSMN SFVTELLSVC SPHCALNTVS AAPVCPLFRK ESIFNTFTIC120 
TPWNLHMLTS YYKPTHPQLS SGTGHPL 147 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 541 

(A) LANGE:138 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 541: 

KNDRFPWTSL PGLKGALIKL FTEHVAEKHI YGLMPLLLEA QSTPFQVTPS TMANIVKGLY 60 
TLRPEWVQMA PTLFSKFIPN ILPPAVESEL SEYAAQDQKF QRELIQNGFT RGDQSRKRAG120 
DELAYNSSSA CASSRGYR ■, o S 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 542 

(A) LANGE: 179 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 542: 

KACIPSDQSG FRWLQLYFLN LFQTFSLRRW NLNFLNMLLK IRNFKENLYR MVLQGVTSPG 60 
RELGMSWLI I ARQHVQVPGG TDSECIEYAF LPEKRTHWSC RDCIQSTVGA AHTQELCHKA1 2 0 
VHGRGCWTSY LVCNFKTKTK KKKNSAARLG GDFEMGQSFN EFIYRFCEEK ASQKVTISK 179 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 543 
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(A) LANGE: 92 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 543: 

IQFLEAAFAV FLHCMRFGNE CRNLLWAFTF LCQFGFYCLN LMLTWRGDGG QCCCGASSES60 
VCGELCCADV AVGGQVRGSA PSWKKSCLRV YV 92 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 544 

(A) LANGE: 99 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 544: 

KPNWHRKVNA HSKFLHSFPN RIQCKKTAKA ASRNCIYWPL PEQQAAMPAP WPPELDACCA60 
DVLTLMRMLG YGSDSEEIHL SYSSLERSSC VFNMKHFIW 99 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 545 

(A) LANGE: 96 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(A) LANGE: 92 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 543: 

IQFLEAAFAV FLHCMRFGNE CRNLLWAFTF LCQFGFYCLN LMLTWRGDGG QCCCGASSES60 
VCGELCCADV AVGGQVRGSA PSWKKSCLRV YV go 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 544 

(A) LANGE: 99 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 544: 

KPNWHRKVNA HSKFLHSFPN RIQCKKTAKA ASRNCIYWPL PEQQAAMPAP WPPELDACCA60 
DVLTLMRMLG YGSDSEEIHL SYSSLERSSC VFNMKHFIW 99 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 545 

(A) LANGE:96 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 545: 

QSQNTKVFVP IRIYTDPLTK VLLIMQFASS PSSWLGSSPI WHDHIKRTPS DMISSKKVPS60 
LLPDHQRPHQ HNTTLRIQIH CWPHNSTVPH LLSRSA 96 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 546 



(A) LANGE: 108 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 546: 

GRDAGQSEPW LSTSGCCAWG GCAPGARGCW GPGPPSLGVG RKPGCRVSAS SVPERWIAWS 60 
PRPSEASATF RGAPKSILTA RLWASAWRPQ HRGSQNERPW SSSMKTSG 108 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 547 

(A) LANGE: 117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 547: 

PGRRAKRAMA VYVGMLRLGR LCAGSSGVLG ARAALSRSWQ EARLQGVRFL SSREVDRMVS 60 
TPIGGLSYVQ GCTKKHLNSK TVGQCLETTA QRVPEREALV VLHEDVRLTF AQLKEEW 117 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 548 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 545: 

QSQNTKVFVP IRIYTDPLTK VLLIMQFASS PSSWLGSSPI WHDHIKRTPS DMISSKKVPS60 
LLPDHQRPHQ HNTTLRIQIH CWPHNSTVPH LLSRSA 96 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 546 



(A) LANGE: 108 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 546: 

GRDAGQSEPW LSTSGCCAWG GCAPGARGCW GPGPPSLGVG RKPGCRVSAS SVPERWIAWS 60 
PRPSEASATF RGAPKSILTA RLWASAWRPQ HRGSQNERPW SSSMKTSG 108 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 547 

(A) LANGE: 117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 547: 

PGRRAKRAMA VYVGMLRLGR LCAGSSGVLG ARAALSRSWQ EARLQGVRFL SSREVDRMVS 60 
TPIGGLSYVQ GCTKKHLNSK TVGQCLETTA QRVPEREALV VLHEDVRLTF AQLKEEW 117 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 548 
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(A) LANGE: 117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 548: 

PLLLELGKGQ PDVFMEDDQG LSFWDPLCCG LQALAHSLAV KMLFGAPLNV AEASDGRGDH 60 
AIHLSGTEEA DTLQPGFLPT PREGGPGPQH PRAPGAQPPQ AQHPDVDSHG SLCPASR 117 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 549 

(A) LANGE: 68 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 549: 

RLSGPAANPR GAAGWRAAGA QELGMSYKPM RPWLPSSTPW SARHPLGPGA PRFPDREACA60 

CAVRGCSV _ ^ 

68 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 550 

(A) LANGE: 68 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(A) LANGE: 117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

5 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 548: 

PLLLELGKGQ PDVFMEDDQG LSFWDPLCCG LQALAHSLAV KMLFGAPLNV AEASDGRGDH 60 
AIHLSGTEEA DTLQPGFLPT PREGGPGPQH PRAPGAQPPQ AQHPDVDSHG SLCPASR 117 

20 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 549 

(A) LANGE: 68 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

25 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
30 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 549: 

RLSGPAANPR GAAGWRAAGA QELGMSYKPM RPWLPSSTPW SARHPLGPGA PRFPDREACA60 
40 CAVRGCSV 68 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 550 

(A) LANGE: 68 Aminosauren 
45 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

50 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 550: 

GHCSPARRTR TPPCQGTGVP RAPGGAWQTR GCCWAARGAW VCRTSPTPGR QRHASRPLLG60 
GWLRGRSA g8 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 551 

(A) LANGE: 68 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 551: 

DTAAPHGARA RLPVREPGCP GPQGVPGRPG GAAGQPGAHG FVGHPQLLGA SGTPAGRSSG60 
VGCGAAQP 68 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 552 

(A) LANGE: 32 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 552: 

SPISITETQQ FSNNLIHTIT CLLRMALYLF SL 



32 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 550: 

GHCSPARRTR TPPCQGTGVP RAPGGAWQTR GCCWAARGAW VCRTSPTPGR QRHASRPLLG60 
GWLRGRSA 68 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 551 

(A) LANGE:68 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 551: 

DTAAPHGARA RLPVREPGCP GPQGVPGRPG GAAGQPGAHG FVGHPQLLGA SGTPAGRSSG60 
VGCGAAQP 68 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 552 

(A) LANGE: 32 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 552: 

SPISITETQQ FSNNLIHTIT CLLRMALYLF SL 32 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 553 

(A) LANGE: 33 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

5 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

io (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 553: 

ITLQPISQNM FLLLNNTQLF YLCVLFMPDH QYQ 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 554 

(A) LANGE: 43 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

25 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

30 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 554: 

SFYFGWSHYN ENKYNAILNR QVMVCIKLLL NCCVSVIDIG DQA 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 555 

(A) LANGE: 85 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

50 (iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 553 

(A) LANGE: 33 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 553: 

ITLQPISQNM FLLLNNTQLF YLCVLFMPDH QYQ 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 554 

(A) LANGE: 43 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 554: 

SFYFGWSHYN ENKYNAILNR QVMVCIKLLL NCCVSVIDIG DQA 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 555 

(A) LANGE: 85 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 555: 

vf™^ R LWMTSFLMER VQEGWKTPGF KLSIPHMGFS IIFRPEAARP EVRLHLSALF60 
VLLLATLGFL LGTMCGCGMC EQKGG 85 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 556 

(A) LANGE: 106 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 556: 

FNDGKTWQLK KTLVTNGGFL LFFPHPPFCS HMPQPHMVPS RNPKVARSST KRADKCRRTS 60 
GRAASGLKMI EKPMWGMLSL NPGVFHPSWT LSIRKEVIHN RGKTFQ 1Q6 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 557 

(A) LANGE: 109 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 557: 

NINYIEIIFL FLLLISPLGP HRLSPAQLAQ LAQLAHSPQV SRRHRALTMV GWHGVSNVAN 60 
SSHHPHPHSP SQRPLWGPA VFQKGLTCTN LRQTYAPFSV SLASPSWED 109 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 555: 

ssss; esse e v ^ g wktpgf klsiphmgfs iimm ™*° 

85 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 556 

(A) LANGE:106 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 556: 

™* G cJ™ ^ LVTNGGFL LFFPHPPFCS HMPQPHMVPS RNPKVARSST KRADKCRRTS 60 
GRAASGLKMI EKPMWGMLSL NPGVFHPSWT LSIRKEVIHN RGKTFQ 106 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 557 

(A) LANGE: 109 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 557: 

NINYIEIIFL FLLLISPLGP HRLSPAQLAQ LAQIAHSPQV SRRHRALTMV GWHGVSNVAN 60 
SSHHPHPHSP SQRPLWGPA VFQKGLTCTN LRQTYAPFSV SLASPSWED 109 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 558 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 
5 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

10 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
15 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 558: 

20 LGIFVAYRNQ LGVPSLMRCS WKAIYARGGF TFVAPPFIDP SAFKKLECEN 50 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 559 

(A) LANGE: 44 Aminosauren 
25 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
35 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 559: 

40 FRLPFLTWHF CSLQEPAWCT FSYEMQLESH LCKRWFHFCR SSIH 44 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 560 

(A) LANGE: 45 Aminosauren 
45 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

50 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 558 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 
5 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

10 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
15 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 558: 

20 LGI FVAYRNQ LGVPSLMRCS WKAIYARGGF TFVAPPFIDP SAFKKLECEN 50 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 559 

(A) LANGE: 44 Aminosauren 
25 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
35 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 559: 

40 FRLPFLTWHF CSLQEPAWCT FSYEMQLESH LCKRWFHFCR SSIH 4 4 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 560 

(A) LANGE: 45 Aminosauren 
45 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

50 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 560: 

RVNEWRSDKS ETTSCINGFP AASHKRRYTK LVPVSYKNAK LRMGV 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 561 

(A) LANGE: 34 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 561: 

MRSRLPCEGL VARHPRELRV PSVRFWIDWP WVLT 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 562 

(A) LANGE: 67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 562: 

™SSn IQK RTEGTRSSRG CR ATSPSHGN RLLIQESFPQ NPPRARFQGH PLGRQSRQQP60 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 560: 

RVNEWRSDKS ETTSCINGFP AASHKRRYTK LVPVSYKNAK LRMGV 45 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 561 

(A) LANGE:34 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 561: 

MRSRLPCEGL VARHPRELRV PSVRFWIDWP WVLT .34 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 562 

(A) LANGE:67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 562: 

VSTHGQSIQK RTEGTRSSRG CRATSPSHGN RLLIQESFPQ NPPRARFQGH PLGRQSRQQP60 
FTEAMSQ 67 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 563 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 563: 

APMASQSRSA LRARVAHAGA VPPALHTAID SSFRNHFLKT HQGLGSKGTR 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 564 

(A) LANGE: 54 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 564: 

YSIIFEQFFK CKSVSYSECV SEVIKDISQR YWPISLCNQR NSVSRLLLCV ICGS 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 565 

(A) LANGE: 57 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 563 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 563: 

APMASQSRSA LRARVAHAGA VPPALHTAID SSFRNHFLKT HQGLGSKGTR 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 564 

(A) LANGE: 54 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 564: 

YSIIFEQFFK CKSVSYSECV SEVIKDISQR YWPISLCNQR NSVSRLLLCV ICGS 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 565 

(A) LANGE: 57 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 
5 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 565: 

10 CTMVNVDNTV SFLSSFLNVN LYLTQSVCLK LLRTFPNVTG PFPFVIRGIL FQDYCCV 57 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 566 

(A)LANGE:49 Aminosauren 
15 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

20 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
25 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 566: 

30 EKCQPHSLIL LWPFNFILIK SHRSHTTIIL KQNSSDYKGK WASNVGKCP 4 9 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 567 

35 (A)LANGE:94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 (ii) MOLEKULTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



45 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 567: 

50 

GEGRVWNPEG SKSRHWPDHP APWAPSPRQE QLFSIPSQTS SIFITMTFRE VSQASSRCPT 60 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 565: 

CTMVNVDNTV SFLSSFLNVN LYLTQSVCLK LLRTFPNVTG PFPFVIRGIL FQDYCCV 57 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 566 

(A) LANGE:49 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 566: 

EKCQPHSLIL LWPFNFILIK SHRSHTTIIL KQNSSDYKGK WASNVGKCP 4 9 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 567 

(A) LANGE:94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 567: 

GEGRVWNPEG SKSRHWPDHP APWAPSPRQE QLFSIPSQTS SIFITMTFRE VSQASSRCPT60 
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I PSGGKRQEN SPRVPVMLLS PSQFRLSRTS YLQP 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 568 

(A) LANGE: 89 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: elnzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



PCT7DE99/01258 

94 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 568: 

p=s p SS 25SSSSS" RPLNSNPTSP PPPPTPDFL1 — « 

8 9 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 569 

. (A) LANGE: 89 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 569: 

s™S SSSS SSS5 1 VGHLELAWET SLKVIVIKIE L ~ c r 9 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 570 

(A) LANGE: 73 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: lin ar 
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I PSGGKRQEN SPRVPVMLLS PSQFRLSRTS YLQP 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 568 

(A) LANGE: 89 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



PCT/DE99/01258 
94 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 568: 

GLTLKKGTFP RGPEIQADPN LTPCSRTQAH RPLNSNPTSP PPPPTPDFLI SWNAFODWKS 60 
PQGSSEPILS PARISSMHPG HAFHISRNK 0WNAFQDWKS6O 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 569 

(A) LANGE: 89 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 569: 

SrSfSSJS? ™ GTRGE FSCLFPPEGI VGHLELAWET SLKVIVIKIE LVWEGMENSC 60 
SCLGLGAQGA GWSGQCLDLL PSGFHTRPS gg 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 570 

(A) LANGE: 73 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



WO 99/55858 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 570: 

LSVMAYVHNS J^™™ TESSDDVEVL TLKKFKGDLA YRRQEYQVEF NIWCLKWALV60 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 571 

(A) LANGE: 40 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 571: 

SADSQEIQRR PGLQTTRVSG RIQHMVLEVG SCFISYGICK 40 

(2) INFORMATION DBER SEQ ID NO 572 

(A) LANGE: 60 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



498 

PCT/DE99/01258 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 572: 



WO 99/55858 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 570: 

SvSS JS™ 1 ™ TESSDDVEVL TLKKFKGDLA YRRQEYQVEF N I WCLKWAL V 6 0 

73 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 571 

(A) LANGE: 40 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 571: 

SADSQEIQRR PGLQTTRVSG RIQHMVLEVG SCFISYGICK 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 572 

(A) LANGE: 60 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 572: 
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NKSPLQAPYV EFYLILLSSV GQVSFEFLES QHFNIITAFC FFIKPLEIMK IAYYRVSYAF60 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 573 

(A) LANGE: 318 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 573: 

GNLSLESLCN LYNWRYKNLG NLPHVQLLPE FSTANAGLLY DFQLINVEDF OrvrF<?irp Mt > *n 
YFYQNLGEAE YWALFMYMC LLGYPADKIS ILTTYNGQKH LIRDIINRRC SSSSSlS 

SSSSS SXSSS ™ vghlr °™Ls rar^Sa 8 

LTPAFSQLTA RPLHLHIIPT EPFPTTRKNG ERPSHEVQII KNMPQMANFV YNMYMHT Trypsin 
SEeS EVQNQETELE TEEEAMTVQA SESSE!! 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 574 

(A) LANGE: 67 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 574: 

LFy2T C PFPTGAALTL KGW SFLTAAG VCWTGYDVSL HSHGLFFCFQ LCFLILNFLT60 

67 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 575 
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NKSPLQAPYV EFYLILLSSV GQVSFEFLES QHFNIITAFC FFIKPLEIMK IAYYRVSYAF60 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 573 

(A) LANGE: 318 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 573: 

GNLSLESLCN LYNWRYKNLG NLPHVQLLPE FSTANAGLLY DFQLINVEDF QGVGESEPNP 60 
YFYQNLGEAE YWALFMYMC LLGYPADKIS ILTTYNGQKH LIRDIINRRC GNNPLIGRPN1 2 0 
fSSSSfS 6 QQNDYILLSL VRTRAVGHLR DVRRLWAMS RARLGLYIFA SS2SSS3 \o 
LTPAFSQLTA RPLHLHIIPT EPFPTTRKNG ERPSHEVQII KNMPQMANFV YNMYMHLIOT240 
SpS EVQNQETELE TEEEAMTVQA DuSES 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 574 

(A) LANGE: 67 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 574: 

f£vS RNC PFPTGAALTL KGWSFLTAAG VCWTGYDVSL NSHGLFFCFQ LCFLILNFLT60 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 575 
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(A) LANGE:155 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 575: 

SLMIMMCSLY QMHVHWYKV CHLGHIFYYL YFMRWSLSIL SSSWERFCWN YMQMKGASCE 60 
LTESWSQFKT VLEEGYSGED IKSKSGSRHG HYQATDIPQM AHCPGSYQRK KNIVILLTLK120 
SINSCHLVWS SNQWIVSTSS IDDVANKMLL AIICC 155 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 576 

(A) LANGE: 57 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 576: 

DHLGFISTKM RTNHGVRKGS LEEHKNLKAL GGYHYYISYF HRSDLAKLCI LSLLTFI 57 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 577 

(A) LANGE: 48 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(A) LANGE: 155 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 575: 

SLMIMMCSLY QMHVHWYKV CHLGHIFYYL YFMRWSLSIL SSSWERFCWN YMQMKGASCE 60 
LTESWSQFKT VLEEGYSGED IKSKSGSRHG HYQATDI PQM AHCPGSYQRK KN I VI LLTLK1 20 
SINSCHLVWS SNQWIVSTSS I DDVANKMLL AIICC ^ivilulki^O 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 576 

(A) LANGE: 57 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 576: 

DHLGFISTKM RTNHGVRKGS LEEHKNLKAL GGYHYYISYF HRSDLAKLCI LSLLTFI 57 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 577 

(A) LANGE: 48 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 577: 

FKFFLMTIFL QNFERKMCSF CCILCKKTAN RGKRTLQIKT ILVSFPQR 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 578 

(A) LANGE: 48 Aminos§uren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(hi) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 578: 

LYFFKTLKEK CVLFAASFVR RLPTEEKGLY KLRPSWFHFH KDENKSWC 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 579 

(A) LANGE: 48 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 579: 

GSFPNTMICS HLCGNETKMV LICKVLFPLL AVFLQRMQQK EHIFLSKF 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 580 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 577: 

FKFFLMTIFL QNFERKMCSF CCILCKKTAN RGKRTLQIKT ILVSFPQR 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 578 

(A) LANGE: 48 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 578: 

LYFFKTLKEK CVLFAASFVR RLPTEEKGLY KLRPSWFHFH KDENKSWC 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 579 

(A) LANGE: 48 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 579: 

GSFPNTMICS HLCGNETKMV LICKVLFPLL AVFLQRMQQK EHIFLSKF 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 580 
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(A) I_ANGE:48 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 580: 

HCRILQGLSP LVGREKTTQV MRNFYSFQEL EEQLLIKFHA LVTKYFYS 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 581 

(A) LANGE: 59 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 581: 

IMPRAPLYRI PLNCNYVLLK SQLVKEELMV SVFVGNTCNT AEFYKGFLLW WAGKKPLKS 5 9 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 582 

(A) LANGE: 44 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(A) LANGE: 48 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 580: 

HCRILQGLSP LVGREKTTQV MRNFYSFQEL EEQLLIKFHA LVTKYFYS 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 581 

(A) LANGE: 59 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 581: 

IMPRAPLYRI PLNCNYVLLK SQLVKEELMV SVFVGNTCNT AEFYKGFLLW WAGKKPLKS 59 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 582 

(A) LANGE: 44 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 582: 

GTLRPRSSDV LPIYLCFTTC LLSLTPNIFT YFSNSACHKF AASP 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 583 

(A) LANGE:46 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 583: 

NVDSCQTHSL ALIPPLLSSS DIVNNDKQLL CTECFFMCCS HFIHMY 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 584 

(A) LANGE:41 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 584: 

LYMCIKCEQH IKKHSVHSSC LSLLTISLLE RRGGIRARLC V 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 588 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 582: 

GTLRPRSSDV LPIYLCFTTC LLSLTPNIFT YFSNSACHKF AASP 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 583 

(A) LANGE:46 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 583: 

NVDSCQTHSL ALIPPLLSSS DIVNNDKQLL CTECFFMCCS HFIHMY 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 584 

(A) LANGE:41 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 584: 

LYMCIKCEQH IKKHSVHSSC LSLLTISLLE RRGGIRARLC V 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 588 



504 
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(A) LANGE: 112 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 588: 

GKPLVLHATP LSRCPLPLHP TRSLILRPSL HLSDPSFHHY LQRCSYYAPV YRGCPTMTVP 60 
SQSNYSSGPK VWLSRAPLPR RGRPFQALPG WNWCRRSLGC IVRPGVGVAS LL 112 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 589 

(A) LANGE: 76 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 589: 

GRSREAPAGW PKSTKPPSAR ENPWFSMPHL SPGALCLFTP QEALSYVLLS IYRTPVSITI60 
SRDVAIMRPS TGGARR , c 



(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 590 

(A) LANGE: 97 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(A) LANGE: 112 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 588: 

GKPLVLHATP LSRCPLPLHP TRSLILRPSL HLSDPSFHHY LQRCSYYAPV YRGCPTMTVP 60 
SQSNYSSGPK VWLSRAPLPR RGRPFQALPG WNWCRRSLGC IVRPGVGVAS LL 112 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 589 

(A) LANGE: 76 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 589: 

GRSREAPAGW PKSTKPPSAR ENPWFSMPHL SPGALCLFTP QEALSYVLLS IYRTPVSITI60 
SRDVAIMRPS TGGARR 7( - 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 590 

(A) LANGE: 97 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKDLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

5 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 590: 

AGLDQKEELR GVRQHQHQGV RYTRGSSDTS SSPEGLGMAC HAGAMERVKA KPWDPKSNLT60 
AKAPSSSGTP CRRAHNSYIS GDSDGNWGPI DGEKDVG 97 

10 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 591 

(A) LANGE: 63 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 591: 

NGARLTSQPQ LYQRNHFIQI SQHFQRNTNV YGRVNIRSEN PLEEISVSMF IISAFRGLPV60 
30 WAK 6 ^ 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 592 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 
35 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

40 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
45 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 592: 

50 NGSFGTVGAV MSTWLHSKNP YEIFTVKFNY TCVTADFGGR QGLGLPFYLS 50 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 590: 

AGLDQKEELR GVRQHQHQGV RYTRGSSDTS SSPEGLGMAC HAGAMERVKA KPWDPKSNLT60 
AKAPSSSGTP CRRAHNSYIS GDSDGNWGPI DGEKDVG 97 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 591 

(A) LANGE: 63 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 591: 

NGARLTSQPQ LYQRNHFIQI SQHFQRNTNV YGRVNIRSEN PLEEISVSMF IISAFRGLPV60 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 592 

(A) LANGE: 50 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 592: 

NGS FGTVGAV MSTWLHSKNP YEIFTVKFNY TCVTADFGGR QGLGLPFYLS 



50 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 593 

(A) LANGE: 55 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



PCT/DE99/01258 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 593: 

AYLFI FLKGK NTFTFSSSPE AQTLLYLTTS QLTPLCDHQC GVVRLKDDSG HMTSL 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 594 

(A) LANGE:41 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 594: 

SGDVCTESHC GLSRVKEKEQ QELSLGRWRR GGIDQARPWP W 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 595 

(A) LANGE: 47 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 593 

(A) LANGE: 55 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 593: 

AYLFIFLKGK NTFTFSSSPE AQTLLYLTTS QLTPLCDHQC GVVRLKDDSG HMTSL 55 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 594 

(A) LANGE:41 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 594: 

SGDVCTESHC GLSRVKEKEQ QELSLGRWRR GGIDQARPWP W 41 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 595 

(A) LANGE: 47 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



WO 99/55858 



507 



PCT/DE99/01258 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 595: 

FKVGLWKGDI VEGERAVLYT YKWYTPFIHG GQRSSDQVTY VQKVTVA 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 596 

(A) LANGE: 44 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 596: 

SVLTTSQRLS SHFKSQIPTR AKVLLDLFHP FSTSLSSTLA APSP 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 597: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1651 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



I MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
nergestellte partielle cDNA 

HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 597 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 595: 

FKVGLWKGDI VEGERAVLYT YKWYTPFIHG GQRSSDQVTY VQKVTVA 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 596 

(A) LANGE: 44 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 596: 

SVLTTSQRLS SHFKSQIPTR AKVLLDLFHP FSTSLSSTLA APSP 44 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 597: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1651 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 9 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 597 
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GAGCTGCCAA GCAGCCCACC TCCTGGGCTT 
GGCCTCCCTG ATACCCCCGC AGCTCCAGAA 
GAGGGGTCTG CAGGCCCCCA GTCTCTCCCC 
TGCTCTGTCA AAGACCAGAC GCCACTCCAA 
ACCAAGCCGT GCCCACCTAC TCCCACCACC 
GCGCCGTCAT CTACTCCTTG TTCAGCTCAC 
CTGGAATCAT CATCGGAACA GAAATTCTAT 
GAACACATCG CCCTGCGGGT TCGGGAGAAG 
ACCTTCTGCG AGGATTTCCA GGTGCCGGGG 
ATAGACCACT CAGCTTTCAT CATCCTACTT 
CTGCACCAGG TGAACCAAGC CATGATGAGC 
GTCATCCCCT TCCTGCCCCT GGAGAGCTCC 
CTGCTCTCCG GGCTGGTGCG GCTGGACGAA 
AACACCTTCA AGCCCCACAG GCTTCAGGCC 
ACCCGAGCCC TGCGGGAACA GAGCCAACAC 
CTGAACGCAG CCTACTCAGC CTACCTCCAG 
CAGCTCCAGG TGGCTTTTGG . GAGCCACATG 
AGAATGCCCT TTGGGGGCCA GGGGCCCCTG 
GGGTGCCCGC AGCCGCCACC CCTGCACGCA 
CCACAGCCAG CAGCCTTTCC ACAGTCACTG 
GCCTCACCCG CACCCCCTCA GAGCCCAGGG 
ATGGTACAGC TGGGGCTGAA CAACCACATG 
GACAAGACGC AGGAGGCAGA ATGACCGCGT 
TGGACCCAGG CATCGGCCAG GACCCCATAG 
CAGTGGAAGA TGAGGTCATC TGCCACTTTC 
ACAAAACGGG CGCGATGATG CCCTGGCTTT 
CAATTCCAAT CTCTCTATTT CTGGGTGAAG 
TTTTAATTAT AATAAATATT TATTGAATGC 



CCCGAAGTGG CCCCAGATGC AACCTCCACT 60 
ACCAGCACCA ACTACCCAGT GGAGTGCACC 120 
TTGCCTATTC TGGAGCCGGT CAAAAACCCC 180 
CTTTCTGTAG AAGATACCAC CTCTCCAAAT 24 0 
CCAGAAACAT GGGGGGGGGG GGGGGGGGGG 300 
CTGACCCCCT CCTCCCTGTT CCCTTCCTCC 360 
AACTTTGTGA TCCTCCACGC CAGGGCAGAC 420 
CTGGAGGCCC TTGGCGTGCC CGACGGGGCC 4 80 
CGCGGGGAGC TGAGCTGCCT GCAGGACGCC 540 
CTCACCTCCA ACTTCGACTG TCGCCTGAGC 600 
AACCTCACGC GACAGGGGTC GCCAGACTGT 660 
CCGGCCCAGC TCAGCTCCGA CACGGCCAGC 720 
CACTCCCAGA TCTTCGCCAG GAAGGTGGCC 780 
CGAAAGGCCA TGTGGAGGAA GGAACAGGAC 840 
CTGGACGGTG AGCGGATGCA GGCGGCGGCA 900 
AGCTACTTGT CCTACCAGGC ACAGATGGAG 960 
TCATTTGGGA CTGGGGCGCC CTATGGGGTC1020 
GGAGCCCCGC CACCCTTTCC CACTTGGCCG 1080 
TGGCAGGCTG GCACCCCCCC ACCGCCCTCC1 14 0 
CCCTTCCCGC AGTCCCCAGC CTTCCCTACG1200 
CTGCAACCCC TCATTATCCA CCACGCACAG 1260 
TGGAACCAGA GAGGGTCCCA GGCGCCCGAG1320 
GTCCTTGCCT GACCACCTGG GGAACACCCC1380 
AGCACCCCGG TCTGCCCTGT GCCCTGTGGA1 440 
AGGACATTGT CCGGGAGCCC TTCATTTAGG1500 
CAGGGTGGTC AGAACTGGAT ACGGTGTTTA1560 
GGTCTTGGTG GTGGGGGTAT TGCTACGGTC1 620 
T 1651 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 598: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3304 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 
hergestellte partielle cDNA y 

HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 598 

AAACCCTCTT GGCTGTCTGC TGTCCAGGGA GTCGCCACTC CCTTCATTAT AGCCTTGCTC 60 
AGAGTGCAGC GGCAGGCCTG GGGATGGCCT CGGGAGAGGG ACCACAGAGC ACCAGCCTGC 120 
ATGGAACTTC CTTCCTCACT CAGCTTCCCA CGTTGCCAGC TGGGACAGGG GAGATGGAGT 180 
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GAGCTGCCAA GCAGCCCACC TCCTGGGCTT 
GGCCTCCCTG ATACCCCCGC AGCTCCAGAA 
GAGGGGTCTG CAGGCCCCCA GTCTCTCCCC 
TGCTCTGTCA AAGACCAGAC GCCACTCCAA 
ACCAAGCCGT GCCCACCTAC TCCCACCACC 
GCGCCGTCAT CTACTCCTTG TTCAGCTCAC 
CTGGAATCAT CATCGGAACA GAAATTCTAT 
GAACACATCG CCCTGCGGGT TCGGGAGAAG 
ACCTTCTGCG AGGATTTCCA GGTGCCGGGG 
ATAGACCACT CAGCTTTCAT CATCCTACTT 
CTGCACCAGG TGAACCAAGC CATGATGAGC 
GTCATCCCCT TCCTGCCCCT GGAGAGCTCC 
CTGCTCTCCG GGCTGGTGCG GCTGGACGAA 
AACACCTTCA AGCCCCACAG GCTTCAGGCC 
ACCCGAGCCC TGCGGGAACA GAGCCAACAC 
CTGAACGCAG CCTACTCAGC CTACCTCCAG 
CAGCTCCAGG TGGCTTTTGG GAGCCACATG 
AGAATGCCCT TTGGGGGCCA GGGGCCCCTG 
GGGTGCCCGC AGCCGCCACC CCTGCACGCA 
CCACAGCCAG CAGCCTTTCC ACAGTCACTG 
GCCTCACCCG CACCCCCTCA GAGCCCAGGG 
ATGGTACAGC TGGGGCTGAA CAACCACATG 
GACAAGACGC AGGAGGCAGA ATGACCGCGT 
TGGACCCAGG CATCGGCCAG GACCCCATAG 
CAGTGGAAGA TGAGGTCATC TGCCACTTTC 
ACAAAACGGG CGCGATGATG CCCTGGCTTT 
CAATTCCAAT CTCTCTATTT CTGGGTGAAG 
TTTTAATTAT AATAAATATT TATTGAATGC 



CCCGAAGTGG CCCCAGATGC AACCTCCACT 60 
ACCAGCACCA ACTACCCAGT GGAGTGCACC 120 
TTGCCTATTC TGGAGCCGGT CAAAAACCCC 180 
CTTTCTGTAG AAGATACCAC CTCTCCAAAT 240 
CCAGAAACAT GGGGGGGGGG GGGGGGGGGG 300 
CTGACCCCCT CCTCCCTGTT CCCTTCCTCC 360 
AACTTTGTGA TCCTCCACGC CAGGGCAGAC 4 20 
CTGGAGGCCC TTGGCGTGCC CGACGGGGCC 480 
CGCGGGGAGC TGAGCTGCCT GCAGGACGCC 540 
CTCACCTCCA ACTTCGACTG TCGCCTGAGC 600 
AACCTCACGC GACAGGGGTC GCCAGACTGT 660 
CCGGCCCAGC TCAGCTCCGA CACGGCCAGC 720 
CACTCCCAGA TCTTCGCCAG GAAGGTGGCC 780 
CGAAAGGCCA TGTGGAGGAA GGAACAGGAC 840 
CTGGACGGTG AGCGGATGCA GGCGGCGGCA 900 
AGCTACTTGT CCTACCAGGC ACAGATGGAG 960 
TCATTTGGGA CTGGGGCGCC CTATGGGGTC1020 
GGAGCCCCGC CACCCTTTCC CACTTGGCCG 1080 
TGGCAGGCTG GCACCCCCCC ACCGCCCTCC 1140 
CCCTTCCCGC AGTCCCCAGC CTTCCCTACG1200 
CTGCAACCCC TCATTATCCA CCACGCACAG 1260 
TGGAACCAGA GAGGGTCCCA GGCGCCCGAG1320 
GTCCTTGCCT GACCACCTGG G GAACACCCC 1380 
AGCACCCCGG TCTGCCCTGT GCCCTGTGGA1 44 0 
AGGACATTGT CCGGGAGCCC TTCATTTAGG1500 
CAGGGTGGTC AGAACTGGAT ACGGTGTTTA1 560 
GGTCTTGGTG GTGGGGGTAT TGCTACGGTC1 620 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 598: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3304 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzei 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 598 

AAACCCTCTT GGCTGTCTGC TGTCCAGGGA GTCGCCACTC CCTTCATTAT AGCCTTGCTC 60 
AGAGTGCAGC GGCAGGCCTG GGGATGGCCT CGGGAGAGGG ACCACAGAGC ACCAGCCTGC 120 
ATGGAACTTC CTTCCTCACT CAGCTTCCCA CGTTGCCAGC TGGGACAGGG GAGATGGAGT 180 
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AATTTTGCTG TGGAAAGACT TCACGTCTTG CCGAATGAAA GTCCCGCCTG TCTGTCACGC 240 
TGATGCCCGT GCAGCTGTCT GAGCACCCGG AATGGAATGA GTCTATGCAC TCCCTCCGGA 300 
TCAGTGTGGG GGGCCTTCCT GTGCTGGCGT CCATGACCAA GGCCGCGGAC CCCCGCTTCC 360 
GCCCCCGCTG GAAGGTGATC CTGACGTTCT TTGTGGGTGC TGCCATCCTC TGGCTGCTCT 4 20 
GCTCCCACCG CCCGGCCCCC GGCAGGCCCC CCACCCACAA TGCACACAAC TGGAGGCTCG 480 
GCCAGGCGCC CGCCAACTGG TACAATGACA CCTACCCCCT GTCTCCCCCA CAAAGGACAC 540 
CGGCTGGGAT TCGGTATCGA ATCGCAGTTA TCGCAGACCT GGACACAGAG CCAACCGCCC 600 
AAGACGAAAA CACCTGGCGC AGCGACCTGA AAAAGGGCTA CCTGACCCTG TCAGACAGTG 660 
GGGACAAGGT GGCCGTGGAA TGGGACAAAG ACCATGGGGT CCTGGAGTCC CACCTGGCGG 720 
AGAAGGGGAG AGGCATGGAG CTATCCGACC TGATTGTTTT CAATGGGAAA CTCTACTCCG 780 
TGGATGACCG GACGGGGGTC GTCTACCAGA TCGAAGGCAG CAAAGCCGTG CCCTGGGTGA 840 
TTCTGTCCGA CGGCGACGGC ACCGTGGAGA AAGGCTTCAA GGCCGAATGG CTGGCAGTGA 900 
AGGACGAGCG TCTGTACGTG GGCGGCCTGG GCAAGGAGTG GACGACCACT ACGGGTGATG 960 
TGGTGAACGA GAACCCGGAG TGGGTGAAGG TGGTGGGCTA CAAGGGCAGC GTGGACCACG1020 
AGAACTGGGT GTCCAACTAC AACGCCCTGC GGGCTGCTGC CGGCATCCAG CCGCCAGCTA1080 
ACCTCATCCA TGAGTCTGCC TGCTGGAGTG ACACGCTGCA GCGCTGGTTC TTCCTGCCGC 1140 
GCCGCGCCAG CCAGGAGCGC TACAGCGAGA AGGACGACGA GCGCAAGGGC GCCAACCTGC 1200 
TGCTGAGCGC CTCCCCTGAC TTCGGCGACA TCGCTGTGAG CCACGTCGGG GCGGTGGTCC1260 
CCACTCACGG CTTCTCGTCC TTCAAGTTCA TCCCCAACAC CGACGACCAG ATCATTGTGG1320 
CCCTCAAATC CGAGGAGGAC AGCGGCAGAG TCGCCTCCTA CATCATGGCC TTCACGCTGG1380 
ACGGGCGCTT CCTGTTGCCG GAGACCAAGA TCGGAAGCGT GAAATACGAA GGCATCGAGT 14 40 
TCATTTAACT CAAAACGGAA ACACTGAGCA AGGCCATCAG GACTCAGCTT TTATAAAAAC1500 
AAGAGGAGTG CACTTTTGTT TTGTTTTGTT CTTTTTGGAA CTGTGCCTGG GTTGGAGGTC1560 
TGGACAGGGA GCCCAGTCCC GGGCCCCATA GTGGTGCGGG CACTGGACCC CCGGGCCCCA1620 
CGGAGGCCGC GGTCTGAACT GCTTTCCATG CTGCCATCTG GTGGTGATTT CGGTCACTTC1680 
AGGCATTGAC TCAAGGCCTG CCTAACTGGC TGGGTCGTTT CTTCCATCCG ACCTCGTTTC 174 0 
TTTTCTTTCC TATGTTCTTT TGTTCAGTGA ATATCCCTAG AGCTCCTACC ATATGTCAGG1800 
CCCTATGCCT CACCCTGAGA ACGCAGTGAG CATGAGGTGG ACCTGTTTGC TGGGAACCCC 1860 
AGGTCACCCC CTTTTCTTCC CAAACTTGGT GCCTTGGAAG AATCAGGTCC AGCCCTGAAG1920 
ATCCTTGGGG AAGAAAATGT TTATGTTGCA GGGTATTGCA TGGTCACGAG TGAGGGGCAG 1980 
GCCCCTGGGG GACACATCTG CCCACAGCTG CACAGGCCAG GGGCACAGGC ACATCTGTTG204 0 
GTTCTCAGGC CTCAGATAAA ACCATCTCCG CAT.CATATGG CCAGTGACCG CTTTCTCCCT2100 
TCAAGAAAAT TCTGTGGCTG TGCAGTACTT TGAAGTTTTA ATTATTAACC TGCTTTAATT21 60 
AAAGCAGTTT CCTTTCTTAT AAAGTGGAAT CACCAAATCT TATCACACAG AGCACAGTCC2220 
TGTAGTTACC CAGCCCGCTC CAGCAGTGCG GGAGATTGTA AGGAAGCGGT GGCGGCTGGT2280 
GAAGCAAGTC TCACATGTCG GCGTTCTTGG CCAATGGATA CAAAGATAAA GAAAATGTTG234 0 
CCTTTTTCTA GGAACTGTCA GAAATCCTCA TGCCTTTCAA GACTTCTGTG AATGACTTGA2 400 
ATTTTTTATT CCCTGCCTAG GGTCTGTGAA CGAGGCCTGT CTCTTCCCTG GGGTTTCTTT24 60 
CCATGGCCTT TATTTCTCCT CTTCCAGTGG GAGTTTTGCA GGCTCTTCTC TGTGGAAACT2520 
TCACGAGCGT TGGCTGGGCC TCGGCTTCGC TGGAGTGTAC TCCAGGGTGA AGGCAGAGTG2 580 
GGATTTGAGA CCCAGGTTAG GCACGACCCA GGCTGAGAAG GGACGTTTCC ATCATTCACA2 64 0 
GTGCCCTCCC CACAGCAACT ACCTCACCCC GACCCCCACC CTCACTCCTA CCCCACCCCG2700 
CGATCGTCAG GGGTGCCACG GTGGGCCGGA GGGTGCCGGC TCTGGCTGTC CCTGTGCCGG2760 
TCCCTCACAA ACCTCTCCCC CTTTGAAACT CAAGCACAGC TGCGAGGAGG GCAGCGAGGA2 820 
GGGACCCCTC TCTCATGGTT GTCTCTTTCC CCCGCTATGT CATAGGTAGT GGAGGAAGCG 2880 
AAGGAAGTGA ACGCTGAATG TGACGCATTT CTGAAGAGCT CAGCTGTCAC CGGGCATAGC 2940 
CTGGAAGCCC CAAGTCTGTT CTGACTTTGC CTGGCTGTCT CCTTGACCCG CCTCCTAGAT3000 
CATTGTCCTT GATGTCCAGG CTGGGTCATT TAAAATAGAG ATGCAATCAG GAAGGTTGGG3060 
GGACTTGGGA CTGTGGCTGA ATTGAGACCT TGCTGATGTA TTCATGTCAG CACCTGAGTC3120 
ACAGCCCAGG TGCCCGGAAG CAGCCTCTTC GCATAGGCAG TGATTTGCGA TTACTTTAAA3 180 
GCTCACCTTT TTTCTTCCCC TCTCTGTTCG CTGCTGTCAG CATAATGATT GTGTTCCTTC324 0 
CCTATGGGAT CCATCTGTTT TGTAAACAAT AAAGCGTCTG AGGGAGTGTA AAAAACAGAT 3300 
GGAT 3304 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 599: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 878 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



WO 99/55858 



509 



PCT/DE99/01258 



AATTTTGCTG TGGAAAGACT TCACGTCTTG CCGAATGAAA GTCCCGCCTG TCTGTCACGC 24 0 
TGATGCCCGT GCAGCTGTCT GAGCACCCGG AATGGAATGA GTCTATGCAC TCCCTCCGGA 300 
TCAGTGTGGG GGGCCTTCCT GTGCTGGCGT CCATGACCAA GGCCGCGGAC CCCCGCTTCC 360 
GCCCCCGCTG GAAGGTGATC CTGACGTTCT TTGTGGGTGC TGCCATCCTC TGGCTGCTCT 420 
5 GCTCCCACCG CCCGGCCCCC GGCAGGCCCC CCACCCACAA TGCACACAAC TGGAGGCTCG 4 80 
GCCAGGCGCC CGCCAACTGG TACAATGACA CCTACCCCCT GTCTCCCCCA CAAAGGACAC 54 0 
CGGCTGGGAT TCGGTATCGA ATCGCAGTTA TCGCAGACCT GGACACAGAG CCAACCGCCC 600 
AAGACGAAAA CACCTGGCGC AGCGACCTGA AAAAGGGCTA CCTGACCCTG TCAGACAGTG 660 
GGGACAAGGT GGCCGTGGAA TGGGACAAAG ACCATGGGGT CCTGGAGTCC CACCTGGCGG 720 

10 AGAAGGGGAG AGGCATGGAG CTATCCGACC TGATTGTTTT CAATGGGAAA CTCTACTCCG 780 
TGGATGACCG GACGGGGGTC GTCTACCAGA TCGAAGGCAG CAAAGCCGTG CCCTGGGTGA 84 0 
TTCTGTCCGA CGGCGACGGC ACCGTGGAGA AAGGCTTCAA GGCCGAATGG CTGGCAGTGA 900 
AGGACGAGCG TCTGTACGTG GGCGGCCTGG GCAAGGAGTG GACGACCACT ACGGGTGATG 960 
TGGTGAACGA GAACCCGGAG TGGGTGAAGG TGGTGGGCTA CAAGGGCAGC GTGGACCACG1020 

15 AGAACTGGGT GTCCAACTAC AACGCCCTGC GGGCTGCTGC CGGCATCCAG CCGCCAGCTA1 08 0 
ACCTCATCCA TGAGTCTGCC TGCTGGAGTG ACACGCTGCA GCGCTGGTTC TTCCTGCCGC 1140 
GCCGCGCCAG CCAGGAGCGC TACAGCGAGA AGGACGACGA GCGCAAGGGC GCCAACCTGC1 200 
TGCTGAGCGC CTCCCCTGAC TTCGGCGACA TCGCTGTGAG CCACGTCGGG GCGGTGGTCC12 60 
CCACTCACGG CTTCTCGTCC TTCAAGTTCA TGCCCAACAC CGACGACCAG ATCATTGTGG1320 

20 CCCTCAAATC CGAGGAGGAC AGCGGCAGAG TCGCCTCCTA CATCATGGCC TTCACGCTGG1380 
ACGGGCGCTT CCTGTTGCCG GAGACCAAGA TCGGAAGCGT GAAATACGAA GGCATCGAGT1 4 4 0 
TCATTTAACT CAAAACGGAA ACACTGAGCA AGGCCATCAG GACTCAGCTT TTATAAAAAC1500 
AAGAGGAGTG CACTTTTGTT TTGTTTTGTT CTTTTTGGAA CTGTGCCTGG GTTGGAGGTC1560 
TGGACAGGGA GCCCAGTCCC GGGCCCCATA GTGGTGCGGG CACTGGACCC CCGGGCCCCA1 620 

25 CGGAGGCCGC GGTCTGAACT GCTTTCCATG CTGCCATCTG GTGGTGATTT CGGTCACTTC1 680 
AGGCATTGAC TCAAGGCCTG CCTAACTGGC TGGGTCGTTT CTTCCATCCG ACCTCGTTTC 174 0 
TTTTCTTTCC TATGTTCTTT TGTTCAGTGA ATATCCCTAG AGCTCCTACC ATATGTCAGG1800 
CCCTATGCCT CACCCTGAGA ACGCAGTGAG CATGAGGTGG ACCTGTTTGC TGGGAACCCC 1860 
AGGTCACCCC CTTTTCTTCC CAAACTTGGT GCCTTGGAAG AATCAGGTCC AGCCCTGAAG 1920 

30 ATCCTTGGGG AAGAAAATGT TTATGTTGCA GGGTATTGCA TGGTCACGAG TGAGGGGCAG1980 . 
GCCCCTGGGG GACACATCTG CCCACAGCTG CACAGGCCAG GGGCACAGGC ACATCTGTTG204 0 
GTTCTCAGGC CTCAGATAAA ACCATCTCCG CATCATATGG CCAGTGACCG CTTTCTCCCT2 100 
TCAAGAAAAT TCTGTGGCTG TGCAGTACTT TGAAGTTTTA ATTATTAACC TGCTTTAATT21 60 
AAAGCAGTTT CCTTTCTTAT AAAGTGGAAT CACCAAATCT TATCACACAG AGCACAGTCC2220 

35 TGTAGTTACC CAGCCCGCTC CAGCAGTGCG GGAGATTGTA AGGAAGCGGT GGCGGCTGGT2280 
GAAGCAAGTC TCACATGTCG GCGTTCTTGG CCAATGGATA CAAAGATAAA GAAAATGTTG234 0 
CCTTTTTCTA GGAACTGTCA GAAATCCTCA TGCCTTTCAA GACTTCTGTG AATGACTTGA2400 
ATTTTTTATT CCCTGCCTAG GGTCTGTGAA CGAGGCCTGT CTCTTCCCTG GGGTTTCTTT2 4 60 
CCATGGCCTT TATTTCTCCT CTTCCAGTGG GAGTTTTGCA GGCTCTTCTC TGTGGAAACT2520 

40 TCACGAGCGT TGGCTGGGCC TCGGCTTCGC TGGAGTGTAC TCCAGGGTGA AGGCAGAGTG2580 
GGATTTGAGA CCCAGGTTAG GCACGACCCA GGCTGAGAAG GGACGTTTCC ATCATTCACA2 64 0 
GTGCCCTCCC CACAGCAACT ACCTCACCCC GACCCCCACC CTCACTCCTA CCCCACCCCG 2700 
CGATCGTCAG GGGTGCCACG GTGGGCCGGA GGGTGCCGGC TCTGGCTGTC CCTGTGCCGG2760 
TCCCTCACAA ACCTCTCCCC CTTTGAAACT CAAGCACAGC TGCGAGGAGG GCAGCG AGGA2 820 

45 GGGACCCCTC TCTCATGGTT GTCTCTTTCC CCCGCTATGT CATAGGTAGT GG AGGAAGCG 2880 
AAGGAAGTGA ACGCTGAATG TGACGCATTT CTGAAGAGCT CAGCTGTCAC CGGGC ATAGC 2940 
CTGGAAGCCC CAAGTCTGTT CTGACTTTGC CTGGCTGTCT CCTTGACCCG CCTCCTAGAT3000 
CATTGTCCTT GATGTCCAGG CTGGGTCATT TAAAATAGAG ATGCAATCAG GAAGGTTGGG3060 
GGACTTGGGA CTGTGGCTGA ATTGAGACCT TGCTGATGTA TTCATGTCAG CACCTGAGTC3 120 

50 ACAGCCCAGG TGCCCGGAAG CAGCCTCTTC GCATAGGCAG TGATTTGCGA TTACTTTAAA3 180 
GCTCACCTTT TTTCTTCCCC TCTCTGTTCG CTGCTGTCAG CATAATGATT GTGTTCCTTC324 0 
CCTATGGGAT CCATCTGTTT TGTAAACAAT AAAGCGTCTG AGGGAGTGTA AAAAAC AG AT 3300 
GGAT 3304 

55 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 599: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 878 Basenpaare 

(B) TYP:Nuklein$aure 
60 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



WO 99/55858 



510 



PCT/DE99/01258 



(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

5 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



15 



35 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 599 



GCGGCCGCGC CAGTCTCGCT TCATGACGCA GCCGGTGACC TTCGACGAGA TCCAGGAGGT 60 
GGAGGAGGAG GGGGTGTCCC CCATGGAGGA GGAGAAGGCC AAGAAGTCGT TCCTGCAGAG120 

20 CCTGGAGTGC CTGCGCCGCA GCACGCAGAG CCTGTCGCTG CAGCGGGAGC AGCTCAGCAG 180 
CTGCAAACTG AGGAACAGCC TGGACTCCAG CGACTCCGAC TCGGCCCTGT AAGGGGCGCC2 4 0 
GCCCGCGGGG GGGACGCGCG CGTCCGCGGT CCGCGCGGGG ACCGGCGTGT GAACCCCGAG 300 
AGTGCCCGCG CCCTGCTCCC GGGGGACCCG CAAGGACCCG GGACCGCCGC TCCTCGCGCG3 60 
CTCGGACTCC CGCCCCGCTG CGAACCGGTC GGTGCGCCCC TCGCCGCGCT CGCCCTGGCC4 2 0 

25 CGGGAGCGCC GGGAGCGGGG CCGCTTTCCT CGTCCTTGTA AATGTTTATT TTTTAACTCT4 80 
TCCCAGTGCG AACTCTGCTG TGAGTGTGTG CGGGGAGGCG CGCCCGCGCT GAGTCGGCGG5 4 0 
CGGGTAGCCA CTCCATGCCC TTGTCCGATG GTTTGCAACT CCGATTTTGC ACACCGCTCC600 
ACCGTGCCCC CCAGCGCACA CCCATTCACA CTCACGCCAA CACTCTCGCT GAACACTTTT660 
ATAATTGTTA GGCGTGGCCG TTGGGACTTT GGGCGCAGCG CGGCTGCTAC TGCGTCTGGA720 

30 GG ATT GAT AT TTATTTTTGC ATTGCGATGG CTGAAGGCAT TTATTTAACG ATCTTTTTAC7 8 0 
CTGGATATGT CTGTGAGGCT CCTGAAAGGA GACAAATAAA GTCAATATAT TTGCACAGTG8 4 0 
CAAAAAAAAA AAAGAAAGAA AAGAGAAGGT TCGAGAAA 878 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO: 600: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2760 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

40 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

45 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 
50 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



WO 99/55858 



510 



PCT/DE99/01258 



(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

5 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



15 



35 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 599 



GCGGCCGCGC CAGTCTCGCT TCATGACGCA GCCGGTGACC TTCGACGAGA TCCAGGAGGT 60 
GGAGGAGGAG GGGGTGTCCC CCATGGAGGA GGAGAAGGCC AAGAAGTCGT TCCTGCAGAG120 

20 CCTGGAGTGC CTGCGCCGCA GCACGCAGAG CCTGTCGCTG CAGCGGGAGC AG C T C AGC AG 180 
CTGCAAACTG AGGAACAGCC TGGACTCCAG CGACTCCGAC TCGGCCCTGT AAGGGGCGCC2 4 0 
GCCCGCGGGG GGGACGCGCG CGTCCGCGGT CCGCGCGGGG ACCGGCGTGT GAACCCCGAG 300 
AGTGCCCGCG CCCTGCTCCC GGGGGACCCG CAAGGACCCG GGACCGCCGC TCCTCGCGCG360 
CTCGGACTCC CGCCCCGCTG CGAACCGGTC GGTGCGCCCC TCGCCGCGCT CGCCCTGGCC4 2 0 

25 CGGGAGCGCC GGGAGCGGGG CCGCTTTCCT CGTCCTTGTA AATGTTTATT TTTTAACTCT480 
TCCCAGTGCG AACTCTGCTG TGAGTGTGTG CGGGGAGGCG CGCCCGCGCT GAGTCGGCGG54 0 
CGGGTAGCCA CTCCATGCCC TTGTCCGATG GTTTGCAACT CCGATTTTGC ACACCGCTCC60 0 
ACCGTGCCCC CCAGCGCACA CCCATTCACA CTCACGCCAA CACTCTCGCT GAACACTTTT 660 
ATAATTGTTA GGCGTGGCCG TTGGGACTTT GGGCGCAGCG CGGCTGCTAC TGCGTCTGGA7 2 0 

30 GGATTGATAT TTATTTTTGC ATTGCGATGG CTGAAGGCAT TTATTTAACG ATCTTTTTAC7 8 0 
CTGGATATGT CTGTGAGGCT CCTGAAAGGA GACAAATAAA GTCAATATAT TTGCACAGTG8 4 0 
CAAAAAAAAA AAAGAAAGAA AAGAGAAGGT TCGAGAAA 878 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 600: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2760 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

40 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

45 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 
50 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



WO 99/55858 



511 



PCT/DE99/01258 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 600 

CACCCAACCT GTGTTGTTGC CGCCCGGCCC TTNCCTCCAC AGNTCTNCTT NCTNCCGCCC 60 
5 GGCACTTCTG TGGACCCCTT NTTAGTTCAC AGGCACGGNT GGGGCCGGTC TGTGCTGGCG 120 
NCTGCTGGCC ACTGAGGGAC AGGGACACGT GCCACCTGCT CATCTCTGCC CTGAGGTCAC 180 
CCCGTGGTCC CTCCACGTGC CCATCTCTCT GCAGTGCCCT CCTCGCCTGT GCAGCCCGCC 240 
CACCCACAGG CTCACCCCTC CTGCCGGCTG CCAGAGGCCC CCTCCAGCAG GGCCTCTCTC 300 
CGTNGCCCCA GCTTCACTCT CTCCCTCAGC ACCTGCCCTG CTGGAGGCCC CAGCCCTCCG 360 

10 TGGACAGCAG GGGCCACGTG GAGCCCGGGC CGCTCACCCG CCACCCAGTG CTGGCCGCCT 420 
TCTTGGTGCC AAACCCCCTT CCCCCACCCA GAGACTGGGC AGCTGTGTCT GGTTCGTTCT 4 80 
TTGCACTAAC CACATTTGTC ATCTCTAGGG CAGGCTGGGG CTGCGGGCTG AGGGGGACCG 54 0 
CTGGCACCCC CCTTCCCTCC CTTCTTGGTT CCATTTCCAT CCATGACAGG TACAGCATCC 600 
CAGGAGCCCG GCCTGAGGGG CTGGACCCGA GCCGGCTGTG AACATCCCTC AGCCCCTGCT 660 

15 GTCCCCCCTT GGGACTAACC ACTAACCTCA CCCCCAAACT CCACGGGTGC CCCTAGCTGG 720 
CCCAGAGCCG GCAGTGTGAG CCCAAGTCCG GGCTGGAGCC GAGGCCGGAG CAGCTGTCTG 780 
GGAGTCAAGG CTGCAGTAGC GTTTCTTCAT GGGGTGCTCC AGGGGGTGCC ACAGACCGAC 84 0 
AGGCAGCCCA AGGGCCTGGA CACCCCTCCC CAGGCAGGTG CTGCCCCAGG AGGACTGTCC 900 
TCGGGAATGA ACCTCCCGCG GGCTTTGGAC TGAGGTCCCT GTGGCCTCGG TCTCCTCCCC 960 

20 ATGAAGTGGG AGCGAGGCTC CCCAATGGTG CTTTTGGCTT TAGTGTACGA TGTTTGCTGT1020 
GCTTCCCGCC GTGGAGGGCA GAGCCACCCC ACATCAGGAT CGGACGTGCT ACCCCTCCCG1080 
GTCCCGGCCC TGGCCCAGCC AGCCCAGCCC TCGAGGCTCG ATGCCTGTGC CAAGGCCAGG 114 0 
GGCAGCCAGA GGGCAGCTGG ATGGCCACGT GCAGGGGTCA AGGCTGGGCC CTGCAGTGGG1200 
GCGGGCCGCC AGCCCCAGCA GTTTACAGAC GCATGGCTCT TCCTCCCAGA GCAGCCGGCA1 260 

25 GCTACCTGGA CCGGAAATGT CCTCATCCCC TCCCTGGGGC CAGGCTCTGC CCTGGCCTTC1320 
CTCTGTGAAC CCCTCCTTTC TTTGTGCTGG TGTCTGGGAC CAAAAAGGGG GAATATGGGA1 380 
GGGCAGAGTG GGGAGGGGAG TCCATGGGCC TGGGGCCCCA AGCCGGGGCG TCTGAGCTCC144 0 
CCAGGCATGA CCAAACCTCA GTGGAGGGGC CTCTGCTTCA GGCCCCGCCT G GC TGAC ATT 1500 
CTGAGCCCCC CTCGGAGGCC CCGCCACAGC CAACCTGCCC AGTCTTTCCT CTGGGCTTGA1560 

30 CCCGCCAGGG GAGTTCTCCA GGCCTAGGGC CAGGAGAGAG GCCCTGGCAC CCTGGCGTGG1 62 0 
GTGCCCGCCA AACGCCCTGC GACCGCTACA GAAGCACAAA TGCTGTCCAT GGCCGTGAGG 1680 
CTGCCTGCCA GGTGAATGGA CATAGCGTGA GAGGCGGTGA GGCCAGGGCT TCCAGCCTCG1740 
TGCTGTCTCG GGACTCCTGA CCGTGGTGTG CGTGTGTGCC CGTCTGTGAC TTTCTACTCA1 800 
CCAAGGTTGA AGAAAGGAAA CGGGGAAAAT CAAAAGGGGT TCAAACCCCA CCTCAGT AGG 1860 

35 TGGAGGGGAG CGCCTGCCAT TGGTTGTATT TTTGTTCTGA GTTTTCGGTG CCGTGTTCCT1 920 
AACTACTCCA TCCCATGACC TCGCCACACC TACTGGGGCA TCTGGCTGGT GCCTGCTGCC1 98 0 
ATGGCCAGCC CCCACTTCTC ACCCTGCACA GGGGGTCTTG CAGCCCCCAG GCCCACAGCC2 04 0 
TCGTTGGGAG GACAGGGTGG CCCTGGGGAC AAGAGGGAGG AGCCCAGGGG CTTACCTCAC2 100 
TGAGAGTGCT CCCCAGCAGG CATCCACTAC CCCAGGGCCC CCCACATGTC ATGGCAAGGT2 160 

40 TGGTAGTGAA TGGGCCTGGT TGGGAGCAGC CCCTGGCCCA TTGCCCACCC ACCCATCTCA2 220 
CTATGCAATT CGAGTTCCAA GCAACATTTG CTCCTGCCCT GGGGCCAGCT CTGCCCCAGC2280 
CCTGAGAGGG GTGGTGAGGC AGCCCCCTGG ACCCCAGAAC CCCAGACAAG GGGGCAGGCG2 34 0 
GGGGACCAGG GCCTCTCCTG TGGGATCTTT GTTTTGTGTT TAACCATAAT GGTTGTGTAC2 400 
TGAACCACTT CATATTTGTT ATATATAATA TATATATATA TAATCTCCTT AAGACTCAGC2 4 60 

45 CTCCTGGTTT ACCCCCCCGG CCTGGGCATC TGACCTCCCC CACCCCAGTG TGATTTAACA2 520 
TCCAGGAACT GAGGCCTGAA CCATTTTGCA TTTCCCCCTC CTCCAGCCTC TGTAGGGCCA2 580 
TGGCTGTATG TACTGTCGCT GTGTTTTTTT GTTTTTTTAG AACTGGGTTT GGGGGCTGAT 2640 
TTTTATTTCT TTGGGGGCTT TTTTTCTTGG CAAATACTAA AAATCTCGTC AATGTAATTT2700 
CTGTGGTTTC TATTCAGCTT GGGTTTCATG TTTTAAAATA AATTTTAAAA AGC AAAAAAA2 760 

50 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 601: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A)LANGE: 1021 Basenpaare 

55 (B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einz In n ESTs durch Assemblierung und Editierung 
60 hergestellte partielle cDNA 



WO 99/55858 



511 



PCT/DE99/01258 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 600 

CACCCAACCT GTGTTGTTGC CGCCCGGCCC TTNCCTCCAC AGNTCTNCTT NCTNCCGCCC 60 
5 GGCACTTCTG TGGACCCCTT NTTAGTTCAC AGGCACGGNT GGGGCCGGTC TGTGCTGGCG 120 
NCTGCTGGCC ACTGAGGGAC AGGGACACGT GCCACCTGCT CATCTCTGCC CTGAGGTCAC 180 
CCCGTGGTCC CTCCACGTGC CCATCTCTCT GCAGTGCCCT CCTCGCCTGT GCAGCCCGCC 24 0 
CACCCACAGG CTCACCCCTC CTGCCGGCTG CCAGAGGCCC CCTCCAGCAG GGCCTCTCTC 300 
t CGTNGCCCCA GCTTCACTCT CTCCCTCAGC ACCTGCCCTG CTGGAGGCCC CAGCCCTCCG 360 
10 TGGACAGCAG GGGCCACGTG GAGCCCGGGC CGCTCACCCG CCACCCAGTG CTGGCCGCCT 420 
TCTTGGTGCC AAACCCCCTT CCCCCACCCA GAGACTGGGC AGCTGTGTCT GGTTCGTTCT 4 80 
TTGCACTAAC CACATTTGTC ATCTCTAGGG CAGGCTGGGG CTGCGGGCTG AGGGGGACCG 54 0 
CTGGCACCCC CCTTCCCTCC CTTCTTGGTT CCATTTCCAT CCATGACAGG TACAGCATCC 600 
CAGGAGCCCG GCCTGAGGGG CTGGACCCGA GCCGGCTGTG AACATCCCTC AGCCCCTGCT 660 

15 GTCCCCCCTT GGGACTAACC ACTAACCTCA CCCCCAAACT CCACGGGTGC CCCTAGCTGG 720 
CCCAGAGCCG GCAGTGTGAG CCCAAGTCCG GGCTGGAGCC GAGGCCGGAG CAGCTGTCTG 780 
GGAGTCAAGG CTGCAGTAGC GTTTCTTCAT GGGGTGCTCC AGGGGGTGCC ACAGACCGAC 84 0 
AGGCAGCCCA AGGGCCTGGA CACCCCTCCC CAGGCAGGTG CTGCCCCAGG AGGACTGTCC 900 
TCGGGAATGA ACCTCCCGCG GGCTTTGGAC TGAGGTCCCT GTGGCCTCGG TCTCCTCCCC 960 

20 ATGAAGTGGG AGCGAGGCTC CCCAATGGTG CTTTTGGCTT TAGTGTACGA TGTTTGCTGT1020 
GCTTCCCGCC GTGGAGGGCA GAGCCACCCC ACATCAGGAT CGGACGTGCT ACCCCTCCCG 1080 
GTCCCGGCCC TGGCCCAGCC AGCCCAGCCC TCGAGGCTCG ATGCCTGTGC CAAGGCCAGG 114 0 
GGCAGCCAGA GGGCAGCTGG ATGGCCACGT GCAGGGGTCA AGGCTGGGCC CTGCAGTGGG 1200 
GCGGGCCGCC AGCCCCAGCA GTTTACAGAC GCATGGCTCT TCCTCCCAGA GCAGCCGGCA1260 

25 GCTACCTGGA CCGGAAATGT CCTCATCCCC TCCCTGGGGC CAGGCTCTGC CCTGGCCTTC1320 
CTCTGTGAAC CCCTCCTTTC TTTGTGCTGG TGTCTGGGAC CAAAAAGGGG GAATATGGGA1380 
GGGCAGAGTG GGGAGGGGAG TCCATGGGCC TGGGGCCCCA AGCCGGGGCG TCTGAGCTCC 1440 
CCAGGCATGA CCAAACCTCA GTGGAGGGGC CTCTGCTTCA GGCCCCGCCT GGCTGACATT 1500 
CTGAGCCCCC CTCGGAGGCC CCGCCACAGC CAACCTGCCC AGTCTTTCCT CTGGGCTTGA1560 

30 CCCGCCAGGG GAGTTCTCCA GGCCTAGGGC CAGGAGAGAG GCCCTGGCAC CCTGGCGTGG 1620 
GTGCCCGCCA AACGCCCTGC GACCGCTACA GAAGCACAAA TGCTGTCCAT GGCCGTGAGG1680 
CTGCCTGCCA GGTGAATGGA CATAGCGTGA GAGGCGGTGA GGCCAGGGCT TCCAGCCTCG 174 0 
TGCTGTCTCG GGACTCCTGA CCGTGGTGTG CGTGTGTGCC CGTCTGTGAC TTTCTACTCA1800 
CCAAGGTTGA AGAAAGGAAA CGGGGAAAAT CAAAAGGGGT TCAAACCCCA CCTCAGTAGG1860 

35 TGGAGGGGAG CGCCTGCCAT TGGTTGTATT TTTGTTCTGA GTTTTCGGTG CCGTGTTCCT 1920 
AACTACTCCA TCCCATGACC TCGCCACACC TACTGGGGCA TCTGGCTGGT GCCTGCTGCC1980 
ATGGCCAGCC CCCACTTCTC ACCCTGCACA GGGGGTCTTG CAGCCCCCAG GCCCACAGCC2 04 0 
TCGTTGGGAG GACAGGGTGG CCCTGGGGAC AAGAGGGAGG AGCCCAGGGG CTTACCTCAC2100 
TGAGAGTGCT CCCCAGCAGG CATCCACTAC CCCAGGGCCC CCCACATGTC ATGGCAAGGT21 60 

40 TGGTAGTGAA TGGGCCTGGT TGGGAGCAGC CCCTGGCCCA TTGCCCACCC ACCCATCTCA2 220 
CTATGCAATT CGAGTTCCAA GCAACATTTG CTCCTGCCCT GGGGCCAGCT CTGCCCCAGC2 2 8 0 
CCTGAGAGGG GTGGTGAGGC AGCCCCCTGG ACCCCAGAAC CCCAGACAAG GGGGCAGGCG2 34 0 
GGGGACCAGG GCCTCTCCTG TGGGATCTTT GTTTTGTGTT TAACCATAAT GGTTGTGTAC2 400 
TGAACCACTT CATATTTGTT ATATATAATA TATATATATA TAATCTCCTT AAGACTCAGC2 4 60 

45 CTCCTGGTTT ACCCCCCCGG CCTGGGCATC TGACCTCCCC CACCCCAGTG TGATTTAACA2520 
TCCAGGAACT GAGGCCTGAA CCATTTTGCA TTTCCCCCTC CTCCAGCCTC TGTAGGGCCA2 580 
TGGCTGTATG TACTGTCGCT GTGTTTTTTT GTTTTTTTAG AACTGGGTTT GGGGGCTGAT264 0 
TTTTATTTCT TTGGGGGCTT TTTTTCTTGG CAAATACTAA AAATCTCGTC AATGTAATTT2700 
CTGTGGTTTC TATTCAGCTT GGGTTTCATG TTTTAAAATA AATTTTAAAA AGC AAAAAAA2 760 

50 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO: 601: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1021 Basenpaare 

55 (B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Ed'rtierung 
60 hergestellte partielle cDNA 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 601 

GGCGGGGCCG CGAGAGCAGT AGGTGTTAGC AGCTTGGTCG CGACAGGGGC GCTAGGTAGA 60 
GCGCCGGGAC CTGTGACAGG GCTGGTAGCA GCGCAGAGGA AAGGCGGCTT TTAGCCAGGT 120 
ATTTCAGTGT CTGTAGACAA GATGGAATCA TCTCCATTTA ATAGACGGCA ATGGACCTCA 180 
CTATCATTGA GGGTAACAGC CAAAGAACTT TCTCTTGTCA ACAAGAACAA GTCATCGGCT 240 
ATTGTGGAAA TATTCTCCAA GTACCAGAAA GCAGCTGAAG AAACAAACAT GGAGAAGAAG 300 
AGAAGTAACA CCGAAAATCT CTCCCAGCAC TTTAGAAAGG GGACCCTGAC TGTGTTAAAG 360 
AAGAAGTGGG AGAACCCAGG GCTGGGAGCA GAGTCTCACA CAGACTCTCT ACGGAACAGC 420 
AGCACTGAGA TTAGGCACAG AGCAGACCAT CCTCCTGCTG AAGTGACAAG CCACGCTGCT 480 
TCTGGAGCCA AAGCTGACCA AGAAGAACAA ATCCACCCCA GATCTAGACT CAGGTCACCT 540 
CCTGAAGCCC TCGTTCAGGG TCGATATCCC CACATCAAGG ACGGTGAGGA TCTTAAAGAC 600 
CACTCAACAG AAAGTAAAAA AATGGAAAAT TGTCTAGGAG AATCCAGGCA TGAAGTAGAA 660 
AAATCAGAAA TCAGTGAAAA CACAGATGCT TCGGGCAAAA TAGAGAAATA TAATGTTCCG 720 
CTGAACAGGC TTAAGATGAT GTTTGAGAAA GGTGAACCAA CTCAAACTAA GATTCTCCGG 780 
GCCCAAAGCC GAAGTGCAAG TGGAAGGAAG ATCTCTGAAA ACAGCTATTC TCTAGATGAC 840 
CTGGAAATAG GCCCAGGTCA GTTGTCATCT TCTACATTTG ACTCGGAGAA AAATGAGAGT 900 
AGACGAAATC TGGAACTTCC ACGCCTCTCA GAAACCTCTA TAAAGGATCG AATGGCCAAG 960 
TACCAGGCAG CTGTGTCCAA ACAAAGCAGC TCACCGACTA TACCAATGAG CTGAAGCCAG1020 
G 1021 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 602: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2889 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



10 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 601 

15 GGCGGGGCCG CGAGAGCAGT AGGTGTTAGC AGCTTGGTCG CGACAGGGGC GCTAGGTAGA 60 
GCGCCGGGAC CTGTGACAGG GCTGGTAGCA GCGCAGAGGA AAGGCGGCTT TTAGCCAGGT 120 
ATTTCAGTGT CTGTAGACAA GATGGAATCA TCTCCATTTA ATAGACGGCA ATGGACCTCA 180 
CTATCATTGA GGGTAACAGC CAAAGAACTT TCTCTTGTCA ACAAGAACAA GTCATCGGCT 240 
ATTGTGGAAA TATTCTCCAA GTACCAGAAA GCAGCTGAAG AAACAAACAT GGAGAAGAAG 300 

20 AGAAGTAACA CCGAAAATCT CTCCCAGCAC TTTAGAAAGG GGACCCTGAC TGTGTTAAAG 360 
AAGAAGTGGG AGAACCCAGG GCTGGGAGCA GAGTCTCACA CAGACTCTCT ACGGAACAGC 420 
AGCACTGAGA TTAGGCACAG AGCAGACCAT CCTCCTGCTG AAGTGACAAG CCACGCTGCT 4 80 
TCTGGAGCCA AAGCTGACCA AGAAGAACAA ATCCACCCCA GATCTAGACT CAGGTCACCT 540 
CCTGAAGCCC TCGTTCAGGG TCGATATCCC CACATCAAGG ACGGTGAGGA TCTTAAAGAC 600 

25 CACTCAACAG AAAGTAAAAA AATGGAAAAT TGTCTAGGAG AATCCAGGCA TGAAGTAGAA 660 
AAATCAGAAA TCAGTGAAAA CACAGATGCT TCGGGCAAAA TAGAGAAATA TAATGTTCCG 720 
CTGAACAGGC TTAAGATGAT GTTTGAGAAA GGTGAACCAA CTCAAACTAA GATTCTCCGG 780 
GCCCAAAGCC GAAGTGCAAG TGGAAGGAAG ATCTCTGAAA ACAGCTATTC TCTAGATGAC 840 
CTGGAAATAG GCCCAGGTCA GTTGTCATCT TCTACATTTG ACTCGGAGAA AAATGAGAGT 900 

30 AGACGAAATC TGGAACTTCC ACGCCTCTCA GAAACCTCTA TAAAGGATCG AATGGCCAAG 960 
TACCAGGCAG CTGTGTCCAA ACAAAGCAGC TCACCGACTA TACCAATGAG CTGAAGCCAG1020 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 602: 

35 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2889 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

40 (D)TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

45 (iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 
50 (A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 



55 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: £ 

GATCAGGCCT GTGGTCCAGC TCACTGCCAT 
GAAAAACTTC CAGATGGCTT CTATCACATC 
5 AAGGGTGGAA TCGGTGGTGA TCAAAAACCT 
TCTCTTCATG AAAGTGTTCT TGCCCAAGGA 
GGTCATCGAC CACAGGCAGT TTGGGCGGAA 
CCTGGACCGC TTTCGCTGTG ACCCTTATGC 
AGCCTCCCTG CTGTCTGCCC CACCATGCCG 

10 ACCATTACTG GCTTCTAAGC TGACAGAAAA 
ATTTGATGCT TCCTCAGGGG AACATGAAAA 
CAAGCTCAAG ATATATAATT GTGAACTAGA 
CTTCTCAGAT ACGTTCAAGT TGTACCGAGG 
GGTTGGAGAG TTTAAGGGCT CCTTTCGGAT 

15 AGCCCCTCCC AGACAGTTTC GGGAATTACC 
GATTTACATT GTTCGAGGCT TAGAGCTCCA 
TTACATAAAA ATAACACTGG GCAAAAAAGT 
CACTCTCAAC CCAGTCTTTG GCAGGATGTA 
AGACCTGAAA ATTTCTGTCT ATGATTATGA 

20 AACAATTATT GATCTGGAAA ACCGATTCCT 
AGAGGAGTAC TGTGTTTCTG GAGTCAATAC 
GCTTCAAAAT GTCGCCAGAT TCAAAGGCTT 
TAGAATCAGA TATGGAGGAC GAGACTACAG 
GCACCAGCAC CTCGGGGCCC CTGAAGAGCG 

25 GCTGGTCCCT GAGCACGTGG AAACAAGGAC 
CCAGGGAAAA CTTCAGATGT GGGTGGATGT 
TCCTTTCAAC ATCACACCCC GGAAAGCCAA 
CACCAAGGAC GTTATCTTGG ACGAGAAAAG 
CGTCAAAGGC TGGATTCCTG GCAATGAAGA 

30 ATCTTTGGAT GGTGAAGGGA ATTTTAACTG 
AGCCGAACAA CTCTGTATCG TTGCGAAAAA 
ATTTCGAATC CCACCCAGGC TGATCATTCA 
TGACTACTTG GGTTTCCTAG AACTTGACTT 
AGAGAAATGC AGGTTGGACA TGATTCCGGA 

35 GACAGCCTCC CTCTTTGAGC AGAAGTCCAT 
AGATGGCGCC CGCGTAATGG CTGGGAAAGT 
GGAGGCCGAC GAGAGGCCAG CCGGGAAGGG 
GGACTTACCA AATCGACCAG AAACCTCCTT 
GAAGTTCATC GTGTGGCGCC GCTTTAAGTG 

40 CCTGCTGCTC TTCGTGGCCG TGCTCCTCTA 
TGTAAAGCCA AATGTGTAAC AAAGGCAAAG 
AGAATCCTGC CTCTGTAGAC CAACATCCAG 
TAGCAGGTTA CGCCATGTCA CCGAGCCCCA 
GTCAGGCCAA CAAGCAACGT TTGCATCATG 

45 CTAAAGTTTA AATCATGTTT TTCAAAATAT 
CATCTTTTTA TATGTGTCTT CGGTTCTAGA 
TCAAAAATCT CTGCATCCTG AGGTGATATA 
TGCATTATAA AATCAGTTAG AATAGTTAGA 
TATATTTTGT ATGGATGTCA TAAAAGTCTA 

50 TGTTTCACCT TTAAAACATA GGGGGGGTGG 
GGGGTGTGG 



5EQ ID NO: 602 

TGAGATTCTA GCTTGGGGCT TAAGAAATAT 60 
CCCCAGTCTT GTTGTGGAGT GTGGAGGAGA 120 
TAAGAAGACA CCCAACTTTC CAAGTTCTGT 180 
GGAATTGTAC ATGCCCCCAC TGGTGATCAA 240 
GCCTGTCGTC GGCCAGTGCA CCATCGAGCG 300 
AGGGAAAGAG GACATCGTCC CACAGCTCAA 360 
GGACATCGTT ATCGAAATGG AAGACACCAA 4 20 
GGAGGAAGAA ATCGTGGACT GGTGGAGTAA 4 80 
ATGCGGACAG TATATTCAGA AAGGCTATTC 540 
AAATGTAGCA GAATTTGAGG GCCTGACAGA 600 
CAAGTCGGAT GAAAATGAAG ATCCTTCTGT 660 
CTACCCTCTG CCGGATGACC CCAGCGTGCC 720 
TGACAGCGTC CCACAGGAAT GCACGGTTAG 7 80 
GCCCCAGGAC AACAATGGCC TGTGTGACCC 84 0 
CATTGAAGAC CGAGATCACT ACATTCCCAA 900 
CGAACTGAGC TGCTACTTAC CTCAAGAAAA 960 
CACCTTTACC CGGGATGAAA AAGTAGGAGA1 02 0 
TTCCCGCTTT GGGTCCCACT GCGGCATACC 1080 
CTGGCGAGAT CAACTGAGAC CAACACAGCT 114 0 
CCCACAACCC ATCCTTTCCG AAG AT G GGAG 1200 
CTTGGATGAA TTTGAAGCCA ACAAAATCCT 1260 
GCTTGCTCTT CACATCCTCA GGACTCAGGG1 3 2 0 
TTTGCACAGC ACCTTCCAGC CCAACATTTC 1380 
TTTCCCCAAG AGTTTGGGGC CACCAGGCCC 1 4 4 0 
GAAATACTAC CTGCGTGTGA TCATCTGGAAl 500 
CATCACAGGA GAGGAAATGA GTGACATCTA1 560 
AAACAAACAG AAAACAGATG TCCATTACAG1620 
GCGATTTGTT TTCCCGTTTG AC T ACCTTCC 1680 
AGAGCATTTC TGGAGTATTG ACCAAACGGA1 740 
GATATGGGAC AATGACAAGT TTTCTCTGGA1 800 
GCGTCACACG ATCATTCCTG CAAAATCACC1 8 60 
CCTCAAAGCC ATGAACCCCC TT AAAGCC AA1 920 
GAAAGGATGG TGGCCATGCT ACGCAGAGAA1 980 
GGAGATGACA TTGGAAATCC TCAACGAGAA2 04 0 
GCGGGACGAA CCCAACATGA ACCCCAAGCT2 1 0 0 
CCTCTGGTTC ACCAACCCAT GCAAG ACC AT 2160 
GGTCATCATC GGCTTGCTGT TCCTGCTTAT 2220 
CTCTTTGCCG AACTATTTGT CAATGAAGAT 2280 
GCTTCATTTC AAGAGTCATC CAGC AATGAG 2340 
TGTGATTTTG TGTCTGAGAC C ACACCCCAG 24 00 
TTGATTCCCA GAGGGTCTTA GTCCTGGAAA2 4 60 
TTATCTCTTA AGTATTAAAA GTTTTATTTT2520 
TTTTCAAGGT GGCTGGTTCC ATTT AAAAAT 2580 
CTTCAGCTTT TGGAAATTGC TAAATAGAAT2 64 0 
CTTCATATTT GTAATCAACT GAAAG AGCTG 2 700 
ACAATTCTTA TTTATGCCCA CAACCATTGC2760 
TTTAACCTCT GTAATGAAAC TAAATAAAAA2 820 
TCGGGGGGTC GGGAGGGGGG GGGGTGGTGT 2880 

2889 



(2) INFORMATION LIBER SEQ ID NO: 603: 

55 (i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 3638 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 602 



PCT/DE99/01258 



GATCAGGCCT GTGGTCCAGC TCACTGCCAT TGAGATTCTA GCTTGGGGCT TAAGAAATAT 60 
GAAAAACTTC CAGATGGCTT CTATCACATC CCCCAGTCTT GTTGTGGAGT GTGGAGGAGA 120 
AAGGGTGGAA TCGGTGGTGA TCAAAAACCT TAAGAAGACA CCCAACTTTC CAAGTTCTGT 180 
TCTCTTCATG AAAGTGTTCT TGCCCAAGGA GGAATTGTAC ATGCCCCCAC TGGTGATCAA 240 
GGTCATCGAC CACAGGCAGT TTGGGCGGAA GCCTGTCGTC GGCCAGTGCA CCATCGAGCG 300 
CCTGGACCGC TTTCGCTGTG ACCCTTATGC AGGGAAAGAG GACATCGTCC CACAGCTCAA 360 
AGCCTCCCTG CTGTCTGCCC CACCATGCCG GGACATCGTT ATCGAAATGG AAGACACCAA 420 
ACCATTACTG GCTTCTAAGC TGACAGAAAA GGAGGAAGAA ATCGTGGACT GGTGGAGTAA 480 
ATTTGATGCT TCCTCAGGGG AACATGAAAA ATGCGGACAG TATATTCAGA AAGGCTATTC 540 
CAAGCTCAAG ATATATAATT GTGAACTAGA AAATGTAGCA GAATTTGAGG GCCTGACAGA 600 
CTTCTCAGAT ACGTTCAAGT TGTACCGAGG CAAGTCGGAT GAAAATGAAG ATCCTTCTGT 660 
GGTTGGAGAG TTTAAGGGCT CCTTTCGGAT CTACCCTCTG CCGGATGACC CCAGCGTGCC 720 
AGCCCCTCCC AGACAGTTTC GGGAATTACC TGACAGCGTC CCACAGGAAT GCACGGTTAG 780 
GATTTACATT GTTCGAGGCT TAGAGCTCCA GCCCCAGGAC AACAATGGCC TGTGTGACCC 840 
TTACATAAAA ATAACACTGG GCAAAAAAGT CATTGAAGAC CGAGATCACT ACATTCCCAA 900 
CACTCTCAAC CCAGTCTTTG GCAGGATGTA CGAACTGAGC TGCTACTTAC CTCAAGAAAA 960 
AGACCTGAAA ATTTCTGTCT ATGATTATGA CACCTTTACC CGGGATGAAA AAGTAGGAGA1 02 0 
AACAATTATT GATCTGGAAA ACCGATTCCT TTCCCGCTTT GGGTCCCACT GCGGCATACC 1080 
AGAGGAGTAC TGTGTTTCTG GAGTCAATAC CTGGCGAGAT CAACTGAGAC CAACACAGC T 1 1 4 0 
GCTTCAAAAT GTCGCCAGAT TCAAAGGCTT CCCACAACCC ATCCTTTCCG AAGATGGGAG 1200 
TAGAATCAGA TATGGAGGAC GAGACTACAG CTTGGATGAA TTTGAAGCCA ACAAAATCCT 1260 
™^ AGCAC CTCGGGGC CC CTGAAGAGCG GCTTGCTCTT CACATCCTCA GGACTCAGGG 1320 
GCTGGTCCCT GAGCACGTGG AAACAAGGAC TTTGCACAGC ACCTTCCAGC CCAACATTTC 1380 
CCAGGGAAAA CTTCAGATGT GGGTGGATGT TTTCCCCAAG AGTTTGGGGC CACCAGGCCC 1440 
TCCTTTCAAC ATCACACCCC GGAAAGCCAA GAAATACTAC CTGCGTGTGA TCATCTGGAA1 500 
™ AA ^ AC GTTATCTTGG ACGAGAAAAG CATCACAGGA GAGGAAATGA GTGACATCTA1 5 6 0 
CGTCAAAGGC TGGATTCCTG GCAATGAAGA AAACAAACAG AAAACAGATG TCCATTACAG 1620 
ATCTTTGGAT GGTGAAGGGA ATTTTAACTG GCGATTTGTT TTCCCGTTTG ACTACCTTCC1 68 0 
AGCCGAACAA CTCTGTATCG TTGCGAAAAA AGAGCATTTC TGGAGTATTG ACCAAACGGA1 740 
ATTTCGAATC CCACCCAGGC TGATCATTCA GATATGGGAC AATGACAAGT TTTCTCTGGA1 800 
I™ A «I TG GGTTTCCTAG AACTTGACTT GCGTCACACG ATCATTCCTG CAAAATCACC 1860 
AGAGAAATGC AGGTTGGACA TGATTCCGGA CCTCAAAGCC ATGAACCCCC TTAAAGCCAA1 920 
GACA ^ CTCC CT CTTTGAGC AGAAGTCCAT GAAAGGATGG TGGCCATGCT ACGCAGAGAA1 980 
AGATGGCGCC CGCGTAATGG CTGGGAAAGT GGAGATGACA TTGGAAATCC TCAACGAG AA2 040 
GGAGGCCGAC GAGAGGCCAG CCGGGAAGGG GCGGGACGAA CCCAACATGA ACCCCAAGCT2100 
GGACTTACCA AATCGACCAG AAACCTCCTT CCTCTGGTTC ACCAACCCAT GCAAGACCAT 2160 
GAAGTTCATC GTGTGGCGCC GCTTTAAGTG GGTCATCATC GGCTTGCTGT TCCTGCTTAT2220 
CCTGCTGCTC TTCGTGGCCG TGCTCCTCTA CTCTTTGCCG AACTATTTGT CAATGAAGAT22 8 0 
TGTAAAGCCA AATGTGTAAC AAAGGCAAAG GCTTCATTTC AAGAGTCATC CAGCAATGAG2 3 4 0 
^»™ C CTCTGTAGAC CAACATCCAG TGTGATTTTG TGTCTGAGAC CACACCCCAG2 400 
2^™* CGCCATGTCA CCGAGCCCCA TTGATTCCCA GAGGGTCTTA GTCCTGGAAA24 60 
GTCAGGCCAA CAAGCAACGT TTGCATCATG TTATCTCTTA AGTATTAAAA GTTTTATTTT2 520 
CTAAAGTTTA AATCATGTTT TTCAAAATAT TTTTCAAGGT GGCTGGTTCC ATTTAAAAAT2 580 
CATCTTTTTA TATGTGTCTT CGGTTCTAGA CTTCAGCTTT TGGAAATTGC TAAATAGAAT2 640 
^ AAAAATCT CTGCATCCTG AGGTGATATA CTTCATATTT GTAATCAACT GAAAGAGCTG2 700 
TGCATTATAA AATCAGTTAG AATAGTTAGA ACAATTCTTA TTTATGCCCA CAACCAT TGC2 7 6 0 
TATATTTTGT ATGGATGTCA TAAAAGTCTA TTTAACCTCT GTAATGAAAC TAAATAAAAA2 820 
TGTTTCACCT TTAAAACATA GGGGGGGTGG TCGGGGGGTC GGGAGGGGGG GGGGTGGTGT2 8 8 0 

GGGGTGTGG 

2889 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 603: 



(i) SEQUENZ CHARAKTE Rl STI K: 

(A) LANGE: 3638 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



514 



WO 99/55858 PCT/DE99/01258 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembli rung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
10 (C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

15 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 603 

AGAGTTTCAG TTTTGGCAGC AGCGTCCAGT GCCCTGCCAG TAGCTCCTAG AGAGGCAGGG 60 
GTTACCAACT GGCCAGCAGG CTGTGTCCCT GAAGTCAGAT CAACGGGAGA GAAGGAAGTG 120 
GCTAAAACAT TGCACAGGAG AAGTCGGCCT GAGTGGTGCG GCGCTCGGGA CCCACCAGCA 180 

20 ATGCTGCTCT TCGTGCTCAC CTGCCTGCTG GCGGTCTTCC CAGCCATCTC CACGAAGAGT 24 0 
CCCATATTTG GTCCCGAGGA GGTGAATAGT GTGGAAGGTA ACTCAGTGTC CATCACGTGC 300 
TACTACCCAC CCACCTCTGT CAACCGGCAC ACCCGGAAGT ACTGGTGCCG GCAGGGAGCT 360 
AGAGGTGGCT GCATAACCCT CATCTCCTCG GAGGGCTACG TCTCCAGCAA ATATGCAGGC 420 
AGGGCTAACC TCACCAACTT CCCGGAGAAC GGCACATTTG TGGTGAACAT TGCCCAGCTG 4 80 

25 AGCCAGGATG ACTCCGGGCG CTACAAGTGT GGCCTGGGCA TCAATAGCCG AGGCCTGTCC 540 
TTTGATGTCA GCCTGGAGGT CAGCCAGGGT CCTGGGCTCC TAAATGACAC TAAAGTCTAC 600 
ACAGTGGACC TGGGCAGAAC GGTGACCATC AACTGCCCTT TCAAGACTGA GAATGCTCAA 660 
AAGAGGAAGT CCTTGTACAA GCAGATAGGC CTGTACCCTG TGCTGGTCAT CGACTCCAGT 720 
GGTTATGTGA ATCCCAACTA TACAGGAAGA ATACGCCTTG ATATTCAGGG TACTGGCCAA 780 

30 CGACTGTTCA GCGTTGTCAT CAACCAACTC AGGCTCAGCG ATGCTGGGCA GTATCTCTGC 840 
CAGGCTGGGG ATGATTCCAA TAGTAATAAG AAGAATGCTG ACCTCCAAGT GCTAAAGCCC 900 
GAGCCCGAGC TGGTTTATGA AGACCTGAGG GGCTCAGTGA CCTTCCACTG TGCCCTGGGC 960 
CCTGAGGTGG CAAACGTGGC CAAATTTCTG TGCCGACAGA GCAGTGGGGA AAACTGTGAC 1020 
GTGGTCGTCA ACACCCTGGG GAAGAGGGCC CCAGCCTTTG AGGGCAGGAT CCTGCTCAAC 1080 

35 CCCCAGGACA AGGATGGCTC ATTCAGTGTG GTGATCACAG GCCTGAGGAA GGAGGATGCA1 14 0 
GGGCGCTACC TGTGTGGAGC CCATTCGGAT GGTCAGCTGC AGGAAGGCTC GCC TAT CC AG 1200 
GCCTGGCAAC TCTTCGTCAA TGAGGAGTCC ACGATTCCCC GCAGCCCCAC TGTGGTGAAG1 2 6 0 
GGGGTGGCAG GAGGCTCTGT GGCCGTGCTC TGCCCCTACA ACCGTAAGGA AAGCAAAAGC 1320 
ATCAAGTACT GGTGTCTCTG GGAAGGGGCC CAGAATGGCC GCTGCCCCCT GCTGGTGGAC 1380 

40 AGCGAGGGGT GGGTTAAGGC CCAGTACGAG GGCCGCCTCT CCCTGCTGGA GGAGCCAGGC1 4 4 0 
AACGGCACCT TCACTGTCAT CCTCAACCAG CTCACCAGCC GGGACGCCGG CTTCTACTGG1500 
TGTCTGACCA ACGGCGATAC TCTCTGGAGG ACCACCGTGG AGATCAAGAT TATCGAAGGA1560 
GAACCAAACC TCAAGGTACC AGGGAATGTC ACGGCTGTGC TGGGAGAGAC TCTCAAGGTC1620 
CCCTGTCACT TTCCATGCAA ATTCTCCTCG TACGAGAAAT ACTGGTGCAA GTGGAATAAC 1680 

45 ACGGGCTGCC AGGCCCTGCC CAGCCAAGAC GAAGGCCCCA GCAAGGCCTT CGTGAACTGT174 0 
GACGAGAACA GCCGGCTTGT CTCCCTGACC CTGAACCTGG TGACCAGGGC TGATGAGGGC1 8 0 0 
TGGTACTGGT GTGGAGTGAA GCAGGGCCAC TTCTATGGAG AGACTGCAGC CGTCTATGTG1860 
GCAGTTGAAG AGAGGAAGGC AGCGGGGTCC CGCGATGTCA GCCTAGCGAA GGCAGACGCT 1920 
GCTCCTGATG AGAAGGTGCT AGACTCTGGT TTTCGGGAGA TTGAGAACAA AGCCATTCAG 1980 

50 GATCCCAGGC TTTTTGCAGA GGAAAAGGCG GTGGCAGATA CAAGAGATCA AGCCGATGGG2 04 0 
AGCAGAGCAT CTGTGGATTC CGGCAGCTCT GAGGAACAAG GTGGAAGCTC CAGAGCGCTG2 100 
GTCTCCACCC TGGTGCCCCT GGGCCTGGTG CTGGCAGTGG GAGCCGTGGC TGTGGGGGTG2 1 60 
GCCAGAGCCC GGCACAGGAA GAACGTCGAC CGAGTTTCAA TCAGAAGCTA CAGGACAGAC2 2 2 0 
ATTAGCATGT CAGACTTCGA GAACTCCAGG GAATTTGGAG CCAATGACAA CATGGGAGCC2 2 8 0 

55 TCTTCGATCA CTCAGGAGAC ATCCCTCGGA GGAAAAGAAG AGTTTGTTGC CACCACTGAG2340 
AGCACCACAG AGACCAAAGA ACCCAAGAAG GCAAAAAGGT CATCCAAGGA GGAAGCCGAG 24 00 
ATGGCCTACA AAGACTTCCT GCTCCAGTCC AGCACCGTGG CCGCCGAGGC CCAGGACGGC24 60 
CCCCAGGAAG CCTAGACGGT GTCGCCGCCT GCTCCCTGCA CCCATGACAA TCACCTTC AG 2520 
AATCATGTCG ATCCTGGGGC CCTCAGCTCC TGGGGACCCC ACTCCCTGCT CTAACACCTG 2580 
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(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembli rung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 603 

AGAGTTTCAG TTTTGGCAGC AGCGTCCAGT GCCCTGCCAG TAGCTCCTAG AGAGGCAGGG 60 
GTTACCAACT GGCCAGCAGG CTGTGTCCCT GAAGTCAGAT CAACGGGAGA GAAGGAAGTG 120 
GCTAAAACAT TGCACAGGAG AAGTCGGCCT GAGTGGTGCG GCGCTCGGGA CCCACCAGCA 180 
ATGCTGCTCT TCGTGCTCAC CTGCCTGCTG GCGGTCTTCC CAGCCATCTC CACGAAGAGT 24 0 
CCCATATTTG GTCCCGAGGA GGTGAATAGT GTGGAAGGTA ACTCAGTGTC CATCACGTGC 300 
TACTACCCAC CCACCTCTGT CAACCGGCAC ACCCGGAAGT ACTGGTGCCG GCAGGGAGCT 360 
AGAGGTGGCT GCATAACCCT CATCTCCTCG GAGGGCTACG TCTCCAGCAA ATATGCAGGC 420 
AGGGCTAACC TCACCAACTT CCCGGAGAAC GGCACATTTG TGGTGAACAT TGCCCAGCTG 4 80 
AGCCAGGATG ACTCCGGGCG CTACAAGTGT GGCCTGGGCA TCAATAGCCG AGGCCTGTCC 54 0 
TTTGATGTCA GCCTGGAGGT CAGCCAGGGT CCTGGGCTCC TAAATGACAC TAAAGTCTAC 600 
ACAGTGGACC TGGGCAGAAC GGTGACCATC AACTGCCCTT TCAAGACTGA GAATGCTCAA 660 
AAGAGGAAGT CCTTGTACAA GCAGATAGGC CTGTACCCTG TGCTGGTCAT CGACTCCAGT 720 
GGTTATGTGA ATCCCAACTA TACAGGAAGA ATACGCCTTG ATATTCAGGG TACTGGCCAA 780 
CGACTGTTCA GCGTTGTCAT CAACCAACTC AGGCTCAGCG ATGCTGGGCA GTATCTCTGC 840 
CAGGCTGGGG ATGATTCCAA TAGTAATAAG AAGAATGCTG ACCTCCAAGT GCTAAAGCCC 900 
GAGCCCGAGC TGGTTTATGA AGACCTGAGG GGCTCAGTGA CCTTCCACTG TGCCCTGGGC 960 
CCTGAGGTGG CAAACGTGGC CAAATTTCTG TGCCGACAGA GCAGTGGGGA AAACTGTGAC 1020 
GTGGTCGTCA ACACCCTGGG GAAGAGGGCC CCAGCCTTTG AGGGCAGGAT CCTGCTCAAC 1080 
CCCCAGGACA AGGATGGCTC ATTCAGTGTG GTGATCACAG GCCTGAGGAA GGAGGATGCA1 140 
GGGCGCTACC TGTGTGGAGC CCATTCGGAT GGTCAGCTGC AGGAAGGCTC GCCTATCCAG 1200 
GCCTGGCAAC TCTTCGTCAA TGAGGAGTCC ACGATTCCCC GCAGCCCCAC TGTGGTGAAG 1260 
GGGGTGGCAG GAGGCTCTGT GGCCGTGCTC TGCCCCTACA ACCGTAAGGA AAGCAAAAGC1320 
ATCAAGTACT GGTGTCTCTG GGAAGGGGCC CAGAATGGCC GCTGCCCCCT GCTGGTGGAC 1380 
AGCGAGGGGT GGGTTAAGGC CCAGTACGAG GGCCGCCTCT CCCTGCTGGA GGAGCCAGGC 14 40 
AACGGCACCT TCACTGTCAT CCTCAACCAG CTCACCAGCC GGGACGCCGG CTTCTACTGG1500 
TGTCTGACCA ACGGCGATAC TCTCTGGAGG ACCACCGTGG AGATCAAGAT TATCGAAGGA1 560 
GAACCAAACC TCAAGGTACC AGGGAATGTC ACGGCTGTGC TGGGAGAGAC TCTCAAGGTC1620 
CCCTGTCACT TTCCATGCAA ATTCTCCTCG TACGAGAAAT ACTGGTGCAA GTGGAATAAC 1680 
ACGGGCTGCC AGGCCCTGCC CAGCCAAGAC GAAGGCCCCA GCAAGGCCTT CGTGAACTGT 174 0 
GACGAGAACA GCCGGCTTGT CTCCCTGACC CTGAACCTGG TGACCAGGGC TGATGAGGGC 1800 
TGGTACTGGT GTGGAGTGAA GCAGGGCCAC TTCTATGGAG AGACTGCAGC CGTCTATGTG1860 
GCAGTTGAAG AGAGGAAGGC AGCGGGGTCC CGCGATGTCA GCCTAGCGAA GGCAGACGCT1920 
GCTCCTGATG AGAAGGTGCT AGACTCTGGT TTTCGGGAGA TTGAGAACAA AGCCATTCAG 1980 
GATCCCAGGC TTTTTGCAGA GGAAAAGGCG GTGGCAGATA CAAGAGATCA AGCCGATGGG2 0 4 0 
AGCAGAGCAT CTGTGGATTC CGGCAGCTCT GAGGAACAAG GTGGAAGCTC C AGAGCGCTG 2 100 
GTCTCCACCC TGGTGCCCCT GGGCCTGGTG CTGGCAGTGG GAGCCGTGGC TGTGGGGGTG2 1 60 
GCCAGAGCCC GGCACAGGAA GAACGTCGAC CGAGTTTCAA TCAGAAGCTA CAGGACAGAC2 2 2 0 
ATTAGCATGT CAGACTTCGA GAACTCCAGG GAATTTGGAG CCAATGACAA CATGGGAGCC2 2 8 0 
TCTTCGATCA CTCAGGAGAC ATCCCTCGGA GGAAAAGAAG AGTTTGTTGC C ACCACTGAG 234 0 
AGCACCACAG AGACCAAAGA ACCCAAGAAG GCAAAAAGGT CATCCAAGGA GGAAGCCGAG2 400 
ATGGCCTACA AAGACTTCCT GCTCCAGTCC AGCACCGTGG CCGCCGAGGC CCAGGACGGC24 60 
CCCCAGGAAG CCTAGACGGT GTCGCCGCCT GCTCCCTGCA CCCATGACAA TCACCTTCAG2 520 
AATCATGTCG ATCCTGGGGC CCTCAGCTCC TGGGGACCCC ACTCCCTGCT CTAACACCTG2 5 8 0 
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CCTAGGTTTT TCCTACTGTC CTCAGAGGCG 
CTGGCCTAAT TGTTCCTATT GGGGATGAGG 
TTTCTGTTGA GAGAACCTCA GGTACGGAGA 
GAAGAGGGAC CAGGGTGGGA GAGCTGATTG 
5 CACCCTTATC ATGGGATGTC AACAGAATTT 
CTTCCCCTCT TCTTCTTTCC TTACCATCAA 
GGTGCTTTGC TAGATGCTGT GACAGGTATG 
ACACCAGTGA AAGAAGCCAC AGCTCTTCTT 
TTCACCAGGG GTGCTCACCT CTGCCCCTAT 

10 AAGGCCTTAG GGGTCATGTA TGATGAGCAT 
CAGAAGCGTT TTTCTCAAAG GCCCTCAGTG 
GGGCCAGGGA TCTCTCTACA AGAGCCCCTG 
AGGAGGAGGA GGGAGAAGAG AAAATGTAAA 
TCTGTCACTC ACATGGACCC AAGATAAAAG 

15 TGAAGAGTTC CAAGTTGAAG GGAAACAAAG 
TCTCCAGAAA GCTAAAATTT AATTTCTTTT 
ACAAGCTGGC ACTTGCTAAC AAATCAGAAA 
GCCACCAAAA AAAAAAAAAA AGACGAAAAG 



TGCTGGTCCC CTCCTCAGTG ACATCAAAGC2 640 
GTGGCATGAG GAGGTCCCAC TTGCAACTTC2700 
AGAATAGAGG TCCTCATGGG TCCCTTGAAG27 60 
CAGAAAGGAG AGACGTGCAG CGCCCCTCTG2820 
TTTCCCTCCA CTCCATCCCT CCCTCCCGTC2 8 8 0 
AAGATGTATT TGAATTCATA CTAGAATTCA2 94 0 
CCACCAACAC TGCTCACAGC CTTTCTGAGG3000 
GGCGTATTTA TACTCACTGA GTCTTAACTT3060 
TGGGAGAGGT CATAAAATGT CTCGAGTCCT 3120 
ACACACAGGC ATGAGCCACT GAGCCTGGCC31 80 
AGATAAATTA GATTTGGCAT CTCCTGTCCT32 4 0 
CCCCTCTGTT GGAGGCACAG TTTTAGAATA3 300 
GGAGGGAGAT CTTTCCCAGG CCGCACCATT3360 
AATGGCCAAA CCCTCACAAC CCCTGATGTT 3 420 
AAGTGTTTGA TGGTGCCAGA GAGGGGCTGC34 80 
TTCCTCTGAG TTCTGTACTT CAACCAGCCT3540 
TATGACAATT AATGATTAAA GACTGTGATT 3600 
AAAAAGGG 3638 



20 (2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 604: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2775 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
25 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 



35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
40 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: i 

ATAGGTTTGG ACCTTTCTTG GTAGAATTAC 
45 ACGGTCTGAT GTTAGAGCTG GAAGGGATCT 
TCCACATGAG AAAATGAAGG TCCAGAGGAA 
GGTTCTTGCA GAACTGAGGC CATAGTGAGG 
AGTCCACACA AGAGGGAGGA TGTATTTTGG 
CATCAGAACT GCTGGGTGAA GTGGTGGCTT 
50 CCCCAAAACT AAACACACTG CATGTAATCA 
TGTTCCCACT CAGTTGCTCT CTGTTTTCGA 
AGTGGAACTG GAGAGTCACA TTTTTGTTTC 
CCTTCCCAGA AGGCTGAAGT GCTCGTGTGC 
GAGTGACCTG GTATAAGGGA GAGGGCATCA 
55 CCCTACAGGA GAGTCCATCC CGATCCGGCT 
CATGCGGGAC ATCAACAAGA AGTTCTCTGT 
CGAGGAGGAG CGGCGCTACT TCAAGCAGCA 
CGTACGGAAG AGCATGTCCC ACCAGGCGGC 



>EQ ID NO: 604 

TGCCCTAATT TTGTTCCACT GATACTAGAA 60 
GTAGTATCAC GCAGTCCGAT TCTCTAATTT 120 
GCAGAGACTT AACTCACAAA TCAGAAAAGC 180 
ACTTTCTGCT TTCCACCATA CCACCTTGCC 24 0 
GGGGCATACA CTGAGGATGG AGAAAGATGG 300 
AACTGGACTT TGACAGCTGC CTTTTGAAAA 360 
AAAGATGCTT ATACTAATAA TGACCTGTGC 420 
GAAGACATGA GAAGCTGCAA CATGACCTGG 4 80 
AGCCACCTGC TGGGCAGCAG AGCGACTGCA 540 
TGCACTCCAG TGGCATCTCT GCAGTGGTCA 600 
CCTTGCCCCC TGTGCTGACT CCTGCCCTTC 660 
CTTCCTGGCC GGGTATGAGC TCACGCCCAC 720 
GCGCTATTAC CTCAACCTGG TGCTGATAGA 780 
GGAAGTGGTG TTGTGGCGGA AGGGTGACAT 840 
CATCGCCTCA CAGCGCTTTG AGGGCACCAC 900 
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CCTAGGTTTT TCCTACTGTC CTCAGAGGCG TGCTGGTCCC CTCCTCAGTG ACATCAAAGC2 64 0 
CTGGCCTAAT TGTTCCTATT GGGGATGAGG GTGGCATGAG GAGGTCCCAC TTGCAACTTC27O0 
TTTCTGTTGA GAGAACCTCA GGTACGGAGA AGAATAGAGG TCCTCATGGG TCCCTTGAAG27 60 
GAAGAGGGAC CAGGGTGGGA GAGCTGATTG CAGAAAGGAG AGACGTGCAG CGCCCCTCTG2 820 
5 CACCCTTATC ATGGGATGTC AACAGAATTT TTTCCCTCCA CTCCATCCCT CCCTCCCGTC28 8 0 
CTTCCCCTCT TCTTCTTTCC TTACCATCAA AAGATGTATT TGAATTCATA CTAGAATTCA2 940 
GGTGCTTTGC TAGATGCTGT GACAGGTATG CCACCAACAC TGCTCACAGC CTTTCTGAGG3000 
ACACCAGTGA AAGAAGCCAC AGCTCTTCTT GGCGTATTTA TACTCACTGA GTCTTAACTT3060 
TTCACCAGGG GTGCTCACCT CTGCCCCTAT TGGGAGAGGT CATAAAATGT CTCGAGTCCT3120 

10 AAGGCCTTAG GGGTCATGTA TGATGAGCAT ACACACAGGC ATGAGCCACT GAGCCTGGCC3 180 
CAGAAGCGTT TTTCTCAAAG GCCCTCAGTG AGATAAATTA GATTTGGCAT CTCCTGTCCT3240 
GGG CCAGGGA TCTCTCTACA AGAGCCCCTG CCCCTCTGTT GGAGGCACAG TTTTAGAATA3300 
AGGAGGAGGA GGGAGAAGAG AAAATGTAAA GGAGGGAGAT CTTTCCCAGG CCGCACCATT3360 
TCTGTCACTC ACATGGACCC AAGATAAAAG AATGGCCAAA CCCTCACAAC CCCTGATGTT3 4 2 0 

15 TGAAGAGTTC CAAGTTGAAG GGAAACAAAG AAGTGTTTGA TGGTGCCAGA GAGGGGCTGC3 4 80 
TCTCCAGAAA GCTAAAATTT AATTTCTTTT TTCCTCTGAG TTCTGTACTT CAACC AGCCT 354 0 
ACAAGCTGGC ACTTGCTAAC AAATCAGAAA TATGACAATT AATGATTAAA GACTGTGATT3600 
GCCACCAAAA AAAAAAAAAA AGACGAAAAG AAAAAGGG 3638 

20 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 604: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2775 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
25 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

35 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
40 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 604 

ATAGGTTTGG ACCTTTCTTG GTAGAATTAC TGCCCTAATT TTGTTCCACT GATACTAGAA 60 
45 ACGGTCTGAT GTTAGAGCTG GAAGGGATCT GTAGTATCAC GCAGTCCGAT TCTCTAATTT 120 
TCCACATGAG AAAATGAAGG TCCAGAGGAA GCAGAGACTT AACTCACAAA TCAGAAAAGC 180 
GGTTCTTGCA GAACTGAGGC CATAGTGAGG ACTTTCTGCT TTCCACCATA CCACCTTGCC 24 0 
AGTCCACACA AGAGGGAGGA TGTATTTTGG GGGGCATACA CTGAGGATGG AGAAAGATGG 300 
CATCAGAACT GCTGGGTGAA GTGGTGGCTT AACTGGACTT TGACAGCTGC CTTTTGAAAA 360 
50 CCCCAAAACT AAACACACTG CATGTAATCA AAAGATGCTT ATACTAATAA TGACCTGTGC 420 
TGTTCCCACT CAGTTGCTCT CTGTTTTCGA GAAGACATGA GAAGCTGCAA CATGACCTGG 480 
AGTGGAACTG GAGAGTCACA TTTTTGTTTC AGCCACCTGC TGGGCAGCAG AGCGACTGCA 540 
CCTTCCCAGA AGGCTGAAGT GCTCGTGTGC TGCACTCCAG TGGCATCTCT GCAGTGGTCA 600 
GAGTGACCTG GTATAAGGGA GAGGGCATCA CCTTGCCCCC TGTGCTGACT CCTGCCCTTC 660 
55 CCCTACAGGA GAGTCCATCC CGATCCGGCT CTTCCTGGCC GGGTATGAGC TCACGCCCAC 720 
CATGCGGGAC ATCAACAAGA AGTTCTCTGT GCGCTATTAC CTCAACCTGG TGCTGATAGA 780 
CGAGGAGGAG CGGCGCTACT TCAAGCAGCA GGAAGTGGTG TTGTGGCGGA AGGGTGACAT 840 
CGTACGGAAG AGCATGTCCC ACCAGGCGGC CATCGCCTCA CAGCGCTTTG AGGGCACCAC 900 



516 

WO 99/55858 

PCT/DE99/01258 

CTCCCTGGGT GAGGTGCGGA CCCCCAGCCA GCTGTCTGAC AACAACTGCA GGCAGTAGGC 960 
CCCCAGGGCC GAGAAGATGC TGGGCACCCA CCCAGCACCC CCATCTACCA aSccIgCGG10 2 S 
CTGGGGGCGG GGGCGGACCT TGTGAGGCTC AGTTGACCCG TTACTTGCAA SgSScSSsS 
TTGACTTAAA TTCTTTTCTC TGGAGAACCC AAGGGGCTTG^ SSSSSXJS 
CAGTCTCTCC TTGGGATTCT GCGGCCGATG TGGGATAGAA GAGGTAGCAT CCTGGAAGCC1200 

agcctctctg gggaacatga gcccccttcc tcggggggct gccttgcgtc SSagg^S 

GAGAGCAGAG AGCACGCATC CTTGGCTCCT GGCTCTCTGA GCTTCCTGAT ACAGGATCTG132Q 

SSSSS JESS? AGGGCCCTGG GTAGtS 3 

CCTTTGCTGT CCCGGAGGTA GTGGCAGGAG TTGGGCCAGC CCCCACTAAfi Trrr*rrrrm a An 

AGACTCACGA TTGGGAAGCT ACCTCTTTGG GAATCTTGGA SSSSS? 
^ G ^ CACC TCCTTCT ^C CACTCACTGC TGGGACCCAG GCACCTCCCT TCtcSSSS^S 
CTCTGGATTG TCAGTAATGT CCTGGAACAG AAGCCTGTAG GATGGCCTTG GGCACGGAGM 62 S 
AGCCCTGGGG TCAGTGTCGT GCACGGATGG CGGCAGTGTT GAACCCAGGA GGCTGAft^lSo 
GGCCCACCAC GGAAGATGAG TGCATGGCAA CCGCCTGCCT TCACGTCGCT SStcgS 1140 
ACCCCAAGGT CTGGGCTGTT CTAGGTATTG CTTCACGTGC CCCAGCAAGC CCTtJSE bJo 
AGGGCCTGGT TCCCTGAAGA ACCAATCCCA GGAAGGGGCC TTGATCCCTC CGCCTT GCT G 1860 
AGAGTGAACC CTCGTCTCTC CTCACCCTCC ATTTCATTTC TGGGAATTGG SSSS?1mS 
CGAACCTTTG GCAAGGCTGT TCTTACTAAT GCCCAAGCCC CTTTACCCCT CTCcSSIgI^ 

SSSS** ggagaccagg gcctcggcag aagactgctg ccacacScc SSSSESSJ 

GCTTGCCAAA TAGGTCATCT TCACCAGTTG ACTGACCCAA GTTTAGGACC ATTGGT ATCG 2100 

tgtgtttaaa aaacacatat aaaaaaactc ttgtgaatat tcttgttatg ctagagaggSJsS 

SSSSSS SS GGGCCTATGG TAGTAAaS SSSSSSL" 

CTTTTTCTGC TTCCCCTGGA AATGACAGGC ATTACTCTCC CATTGGCCTC CCTTCCCTTT22 8 0 
oI A ™ GAC CAAGCAGGCC CCACTGGCCA AGAGGTACGG TATTTGGCAG TCtSSS^ 
CAGTAATTTG GAAAGTTAAG GAGTTGGTTC CTGTGTCACC TTTCAGTTAG TGTnrria^fnn 
GAAGACTTCT GTTTTCCTGA GATCAGTGCA GTCTCAGGCC SS5E£ CTcSgS^ 0 
AGAGCTGAGA CTGGAGGGAG AGGCATTTCG GGTAGCCTAG GAGGGCGACT GGCGGcScA2520 
GAACCCAGGA AGGCAAGGTT GTTTCCCCCA CGCTGTGTCC TGTGTTCAGG TGCGACACA^SSO 
AATCCTCATG GGAACAGGAT CACCCATGCG CTGCCCTTGA TGATCAAGGT TGGGGcS'So 
GTGGATAAGG GAGGCAAGTT CTGGGTTCCT TGCCTTTTCA GAGCATGAGG TCAGGCTCTC2^0 
cSccS SSg TAGCT GATATTCTAA "AGAAGCAT TTGTCaSS CCCT G GS?GG276S 

2775 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 605: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 944 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 



hergestellte partielle cDNA 
> HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGAN ISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 605 



GAAAAGGGGG AGGGGGAGTG ACAATCTTTG CTTGGGGCCT ATGACTTCTC CAGCCCCAAG 
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CTCCCTGGGT GAGGTGCGGA CCCCCAGCCA GCTGTCTGAC AACAACTGCA GGCAGTAGGC 960 
^ AGGGCC GA GAAGATGC TGGGCACCCA CCCAGCACCC CCATCTACCA ACACCAGCGG1 02 0 
CTGGGGGCGG GGGCGGACCT TGTGAGGCTC AGTTGACCCG TTACTTGCAA CCTGAAAACA1 080 
AATCATGTTT TTGACTTAAA TTCTTTTCTC TGGAGAACCC AAGGGGCTTG GGGTGGGAAG1 14 0 
CAGTCTCTCC TTGGGATTCT GCGGCCGATG TGGGATAGAA GAGGTAGCAT CCTGGAAGCC 1200 
AGCCTCTCTG GGGAACATGA GCCCCCTTCC TCGGGGGGCT GCCTTGCGTC TTAGAGGAGG 12 60 
GAGAGCAGAG AGCACGCATC CTTGGCTCCT GGCTCTCTGA GCTTCCTGAT ACAGGATCTG1 320 
AGCATGTCCC TGGGATTCTG AGCTGCCAAC AGGGCCCTGG GTAGTCACAT CTTGTACTCC 1380 
CCTTTGCTGT CCCGGAGGTA GTGGCAGGAG TTGGGCCAGC CCCCACTAAG TGGCAGGGGA1 44 0 
AGACTCACGA TTGGGAAGCT ACCTCTTTGG GAATCTTGGA TGTGGTGATC TCAAGTTCCC1500 
ACAGGCCACC TCCTTCTGGC CACTCACTGC TGGGACCCAG GCACCTCCCT TCTCCATCCT1560 
CTCTGGATTG TCAGTAATGT CCTGGAACAG AAGCCTGTAG GATGGCCTTG GGCACGGAGA1 620 
AGCCCTGGGG TCAGTGTCGT GCACGGATGG CGGCAGTGTT GAACCCAGGA GGCTGAACCC 1680 
GGCCCACCAC GGAAGATGAG TGCATGGCAA CCGCCTGCCT TCACGTCGCT CCACTTGGTA1 740 
ACCCCAAGGT CTGGGCTGTT CTAGGTATTG CTTCACGTGC CCCAGCAAGC CCTTAACAAG 1800 
AGGGCCTGGT TCCCTGAAGA ACCAATCCCA GGAAGGGGCC TTGATCCCTC CGCCTTGCTG18 60 
AGAGTGAACC CTCGTCTCTC CTCACCCTCC ATTTCATTTC TGGGAATTGG GGCTTAGTTT 1920 
CGAACCTTTG GCAAGGCTGT TCTTACTAAT GCCCAAGCCC CTTTACCCCT CTCCCTATAG 1980 
GTTACACAGG GGAGACCAGG GCCTCGGCAG AAGACTGCTG CCACACTTCC GAATCATTCT 2040 
GCTTGCCAAA TAGGTCATCT TCACCAGTTG ACTGACCCAA GTTTAGGACC ATTGGTATCG2100 
TGTGTTTAAA AAACACATAT AAAAAAACTC TTGTGAATAT TCTTGTTATG CTAGAGAGGA2 160 
AGGTACTTCT CCCTCTACGG CTCTGCGCTG GGGCCTATGG TAGTAAAGTT GTTTACTGTC2220 
CTTTTTCTGC TTCCCCTGGA AATGACAGGC ATTACTCTCC CATTGGCCTC CCTTCCCTTT2280 
ATAGAAAGAC CAAGCAGGCC CCACTGGCCA AGAGGTACGG TATTTGGCAG TCTGAGTTCT2 3 4 0 
CAGTAATTTG GAAAGTTAAG GAGTTGGTTC CTGTGTCACC TTTCAGTTAG TGTGGGAAAG2400 
GAAGACTTCT GTTTTCCTGA GATCAGTGCA GTCTCAGGCC TTTGGCAGGG CTCATGGATC24 60 
AGAGCTGAGA CTGGAGGGAG AGGCATTTCG GGTAGCCTAG GAGGGCGACT GGCGGCAGCA2520 
GAACCGAGGA AGGCAAGGTT GTTTCCCCCA CGCTGTGTCC TGTGTTCAGG TGCGACACAC2 580 
AATCCTCATG GGAACAGGAT CACCCATGCG CTGCCCTTGA TGATCAAGGT TGGGGCTTAA2 640 
GTGGATAAGG GAGGCAAGTT CTGGGTTCCT TGCCTTTTCA GAGCATGAGG TCAGGCTCTG2700 
TATCCCTCCT TTTCCTAGCT GATATTCTAA CTAGAAGCAT TTGTCAAGTT CCCTGTGTGG2760 
CCCTTCCCCC CAGAG 2775 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 605: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 944 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 
hergestellte partielle cDNA 

| HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vil) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 605 



GAAAAGGGGG AGGGGGAGTG ACAATCTTTG CTTGGGGCCT ATGACTTCTC CAGCCCCAAG 
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GGGAGATGCC ACCGGGAAAT CCCCCAATGT CCACTAGGGG GCAGGAGGCC ACCGTTCTTC120 
GTACTCCGGA GAACCTGGCT GGAGAGCTCT TTCTTGTTCA CCCTTCCCAC CAG ACT AAAA 180 
GGTCATCGCA GATAACGTGA AGGACTGGAG CAAGGTCGTC CTGGCCTATG AGCCTGTGTG.240 
GGCCATTGGT ACTGGCAAGA CTGCAACACC CCAACAGGCC CAGGAAGTAC ACG AGAAGCT 3 0 0 
CCGAGGATGG CTGAAGTCCA ACGTCTCTGA TGCGGTGGCT CAGAGCACCC GTATC ATTT A3 6 0 
TGGAGGCTCT GTGACTGGGG CAACCTGCAA GGAGCTGGCC AGCCAGCCTG ATGTGGATGG420 
CTTCCTTGTG GGTGGTGCTT CCCTCAAGCC CGAATTCGTG GACATCATCA ATGCCAAACA4 8 0 
ATGAGCCCCA TCCATCTTCC CTACCCTTCC TGCCAAGCCA GGGACTAAGC AGCCC AGAAG 540 
CCCAGTAACT GCCCTTTCCC TGCATATGCT TCTGATGGTG TCATCTGCTC CTTCCTGTGG600 
CCTCATCCAA ACTGTATCTT CCTTTACTGT TTATATCTTC ACCCTGTAAT GGTTGGGACC660 
AGGCCAATCC CTTCTCCACT TACTATAATG GTTGGAACTA AACGTCACCA AGGTGGCTTC720 
TCCTTGGCTG AGAGATGGAA GGCGTGGTGG GATTTGCTCC TGGGTTCCCT AGGCCCTAGT780 
GAGGGCAGAA GAGAAACCAT CCTCTCCCTT CTTACACCGT GAGGCCAAGA TCCCCTCAGA84 0 
AGGCAGGAGT GCTGCCCTCT CCCATGGTGC CCGTGCCTCT GTGCTGTGTA TGTGAACCAC 900 
CCATGTGAGG GAATAAACCT GGCACTAGGA AAAAAAAAAA AAAA 944 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 606: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1939 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 606 

CCAGTCAAGA ATCTCCCACT AAGCTTCAAA GTAGTGGATT ACAGCATGGC AACCATGCCA 60 
GTAATTTGAA ATTTAGTAGA GAGGCTTTCG CTTAGTAGAG ATGGGTTTTT GCAGGCTGCT 120 
CCCGAACTCC TGACCTCACC CCACCCGCGG CAACCCCCCC ATCGGGCCCC CAAAGTGCTG 180 
GGGTTACAGG CTTAAGCCAC CAAGCCCGGC CGACCTTCTT CTATTTTTCC ATTCTCCTTT 24 0 
CCAAAGCCAT GGCCATGCGC TCCTGTGTAC AGGTGCATAA ACACATCAGT GTGCCATCCC 300 
TCACATGCAT GTCGTTCCCC ACCCCTCCTT CCCAGGGCTT CTCTTGGCTC CAGCGTTCCT 360 
CTGGGACCCT CTGCAGATAC AGCCTGTGCT GGACCCCCAG CCAGGGTGAG GGCTCATTCT 420 
GCTCTGTCTT CCCCACTGCC TCAGTTTCCC CCAAAAGCTG CTTTCACGTC CTTCTAGTAG 480 
GGGGCCTCCC ATGGGGGCAA GGATCCCCTT TAGGATTCAA TCTTTCCTCT TTGGGCAGTT 540 
TTGGCTTTGA GTCCCCCAGG GATCAGGGTG AGAATGAAGA AGAGCTCAGT GAGCGGAATG 600 
ACAGCAGCTG GGTGGGTGGT GTGGGGAGAG GCTGAGGGGA AGGCAGCTCT AAGACTGGGA 660 
GTGGAGTTCC TGGAGGTGTG GGGAGGGGGG CGTGTTTTCA ATTTAGAAAA ATCTCAGCCA 720 
GCTCGAGCCG AGAGAGAATG CGAAAGAGGA AGTTCGGAAG GAGCGAGGAA TGGGGTGGGT 780 
GGCAGCGGGG GCCGCTCAGT CGCTGTCGCT CTTGTCCACC AGCACGGCGT CCGACTCCTC 840 
GGTGATCTCC AGCAGCGCGT GCACGTCGGG GCTGCTCCCG CGCCGCAGGT CGCCGGCCTC 900 
CCCCCGCTCC GCGCCGCCCT CGTCGTCGTC GGCGCCCACC TCCACCATCT CGGTGGCCTT 960 
GAGCACTTCC ACCTGGCCCT CGCGGATCTT CTTGACGTGG AAGGTGAAGG GTGGCACCTT1020 
GTAGACCGCG GTCTTGGAGC GCGCGTACAC CACGTGGTCG GGCGTGAAGG ATTTGCGCAA1080 
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GGGAGATGCC ACCGGGAAAT CCCCCAATGT CCACTAGGGG GCAGGAGGCC ACCGTTCTTC120 
GTACTCCGGA GAACCTGGCT GGAGAGCTCT TTCTTGTTCA CCCTTCCCAC CAGAC TAAAA1 8 0 
GGTCATCGCA GATAACGTGA AGGACTGGAG CAAGGTCGTC CTGGCCTATG AGCCTGTGTG2 4 0 
GGCCATTGGT ACTGGCAAGA CTGCAACACC CCAACAGGCC CAGGAAGTAC ACG AG AAGCT 300 
5 CCGAGGATGG CTGAAGTCCA ACGTCTCTGA TGCGGTGGCT CAGAGCACCC GTATCATTTA360 
TGGAGGCTCT GTGACTGGGG CAACCTGCAA GGAGCTGGCC AGCCAGCCTG ATGTGGATGG4 20 
CTTCCTTGTG GGTGGTGCTT CCCTCAAGCC CGAATTCGTG GACATCATCA ATGCCAAACA4 80 
ATGAGCCCCA TCCATCTTCC CTACCCTTCC TGCCAAGCCA GGGACTAAGC AGCCCAGAAG5 4 0 
CCCAGTAACT GCCCTTTCCC TGCATATGCT TCTGATGGTG TCATCTGCTC CTTCCTGTGG600 

10 CCTCATCCAA ACTGTATCTT CCTTTACTGT TTATATCTTC ACCCTGTAAT GGTTGGGACC660 
AGGCCAATCC CTTCTCCACT TACTATAATG GTTGGAACTA AACGTCACCA AGGTGGCTTC720 
TCCTTGGCTG AGAGATGGAA GGCGTGGTGG GATTTGCTCC TGGGTTCCCT AGGCCCTAGT780 
GAGGGCAGAA GAGAAACCAT CCTCTCCCTT CTTACACCGT GAGGCCAAGA TCCCCTCAGA8 4 0 
AGGCAGGAGT GCTGCCCTCT CCCATGGTGC CCGTGCCTCT GTGCTGTGTA TGTG AACC AC 900 

15 CCATGTGAGG GAATAAACCT GGCACTAGGA AAAAAAAAAA AAAA 944 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 606: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
20 (A) LANGE: 1 939 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 (ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

30 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



35 



40 



(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 606 



CCAGTCAAGA ATCTCCCACT AAGCTTCAAA GTAGTGGATT ACAGCATGGC AACCATGCCA 60 
GTAATTTGAA ATTTAGTAGA GAGGCTTTCG CTTAGTAGAG ATGGGTTTTT GCAGGCTGCT 120 
CCCGAACTCC TGACCTCACC CCACCCGCGG CAACCCCCCC ATCGGGCCCC CAAAGTGCTG 180 
GGGTTACAGG CTTAAGCCAC CAAGCCCGGC CGACCTTCTT CTATTTTTCC ATTCTCCTTT 24 0 
45 CCAAAGCCAT GGCCATGCGC TCCTGTGTAC AGGTGCATAA ACACATCAGT GTGCCATCCC 300 
TCACATGCAT GTCGTTCCCC ACCCCTCCTT CCCAGGGCTT CTCTTGGCTC CAGCGTTCCT 360 
CTGGGACCCT CTGCAGATAC AGCCTGTGCT GGACCCCCAG CCAGGGTGAG GGCTCATTCT 420 
GCTCTGTCTT CCCCACTGCC TCAGTTTCCC CCAAAAGCTG CTTTCACGTC CTTCTAGTAG 480 
GGGGCCTCCC ATGGGGGCAA GGATCCCCTT TAGGATTCAA TCTTTCCTCT TTGGGCAGTT 540 
50 TTGGCTTTGA GTCCCCCAGG GATCAGGGTG AGAATGAAGA AGAGCTCAGT GAGCGGAATG 600 
ACAGCAGCTG GGTGGGTGGT GTGGGGAGAG GCTGAGGGGA AGGCAGCTCT AAGACTGGGA 660 
GTGGAGTTCC TGGAGGTGTG GGGAGGGGGG CGTGTTTTCA ATTTAGAAAA ATCTCAGCCA 720 
GCTCGAGCCG AGAGAGAATG CGAAAGAGGA AGTTCGGAAG GAGCGAGGAA TGGGGTGGGT 780 
GGCAGCGGGG GCCGCTCAGT CGCTGTCGCT CTTGTCCACC AGCACGGCGT CCGACTCCTC 840 
55 GGTGATCTCC AGCAGCGCGT GCACGTCGGG GCTGCTCCCG CGCCGCAGGT CGCCGGCCTC 900 
CCCCCGCTCC GCGCCGCCCT CGTCGTCGTC GGCGCCCACC TCCACCATCT CGGTGGCCTT 960 
GAGCACTTCC ACCTGGCCCT CGCGGATCTT CTTGACGTGG AAGGTGAAGG GTGGCACCTT1020 
GTAGACCGCG GTCTTGGAGC GCGCGTACAC CACGTGGTCG GGCGTGAAGG ATTTGCGCAA1 080 
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CTTGTCCCGC GACGTCTTCA GTTTCTCGCG CCGCTCGGCG GGCACCAGGC GCGTGCCCAG 114 0 
CTTGTTCATG CGCTTCTCCA GGGTGTGCCG CGTCTTCTCC AGGTTTTCCT TGGTCTTGAG 1200 
GCGCGTCTTC TCCAGGTTCT CGCGGGTACG CACCTTGGTC TTCTCCATCT TCTCCTTGGA1260 
GAAGGCCTTC TTGAAGTCG.T CCACGCGCCG CAGGCCCTGC GCTTGATACG CTCTGCGCGG1320 
GACTCCTCAA TAACCTCCTC AACCTCCACC GCCTCGTCCG ACGAAAGCTC CAGCGCCGCT 1380 
GCGTCCTCCT CGGGCCGCTC GCCCTCGCCC AGCTCCTCGC CCTCCTTCTC TGGCAGCGCC14 40 
TCCGACTCTT TCAGCGATTT GCTGATGCTC AGTTTGGCCG GCAGCTTCAC TTCATCCTGG 1500 
TAGATCATGA CTTTAAAGTT GCGGCGCCGC AGCAGCTCGG CCTCGTTGAC CTCCAGCTTC1 5 60 
TTGATCTGCC CCGCCTGGCG CTCCAGGCTG CCGCGCACGG TCTTCACGTT GACGCTGACC1620 
TTGCGCACCT TCTCCAGCAG CTTGCTCACC GTATTGCTCG TGGTGGCGTG CGCCTTGCCC1 680 
AGCTTGCTCA GCTCGCCCTG GATGCTCTGC ACTGCGCCCT CCATCTCCGC CTGCCGCTCC 1740 
TCCAGCTGTG CTTGAGTCAG CTGGATCTGG TCTACGGCCC CGATGATTTT GTCCAGGAGG 1800 
CTCAGCACCA GCACGCCGTT CACCTGGTCC GACTTGATCA GCTCTTCTGA GCCGGCCCCC 1860 
GACGGCTCCT CCGCTGCCTG AGCCCCAGCG GAGGAAGCTC CGGGGCCTCG GCGATCGGGG1920 
TACCCGGGCA AGCGGCCGC 1939 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 607: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1570 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 607 

GGCACGAGGA AGTTAAGATC ATACATGCGG ATGTGCTGGT AACCTGCAAG AAGCAATCAT 60 
GCTGCGGTCC GGTGTGACCT CCCAAGGCAT TCACCCTGGG AGTCCCTGGT GCTGCACCCC 120 
AACCCAGGCA GAGCTCATCG TGGGTGACCA GAGCGGGGCT ATCCACATCT GGGACTTGAA 180 
AACAGACCAC AACGAGCAGC TGATCCCTGA GCCCGAGGTC TCCATCACGT CCGCCCACAT 240 
CGATCCCGAC GCCAGCTACA TGGCAGCTGT CAATAGCACC GGAAACTGCT ATGTCTGGAA 300 
TCTGACGGGG GGCATTGGTG ACGAGGTGAC CCAGCTCATC CCCAAGACTA AGATCCCTGC 360 
CCACACGCGC CGTACGCCCT GCAGTGTCGC TTCAGCCCCG ACTCCACGCT CCTCGCCACC 420 
TGCTCGGCCT GATTAAGACG GTGCAAGATC TGGAAGGACG TCCAACTTTC TCCCTGATGA 4 80 
CGGAGCTGAA GCATCAAGAG CGGCAACCCC GGGGAAGTCC TCCCGCGGCT TGGATGTGGG 54 0 
GGCCTGCGCT CTCATCGGGG GACTCCCAGT ACATCGTCAC TGCTTCCTCG GACAACCTGG 600 
CCCGGCTCTG GTGTGTGGAG ACTGGAGAGA TCAAGAGAGA GTACGGCGGC CACCAGAAGG 660 
CTGTTGTCTG CCTGGCCTTC AATGACAGTG TGCTGGGCTA GCCTGTGACC CCTCGGGACN 720 
TGCCTGGTGC AGGTGGTGGC AGCNTGGAGG GACCCATGCA GCACCCAGGT CAGAGCAGAC 780 
CCNTNCCCCT NGCCNGGCCT GCGCCANGCT GGNACCTGAT GGCCCCCTGT GGCGCCTTGA 840 
CCTGCTGGGC CAGGCTGNCC CTGGGACTCT CAGCCCCCAN GTTGCTTATC CANGATGTGA 900 
CAGAGCTCGA CCCAAGCCAG GCTGCACACT CCTGGACNTG GGCTAGCCTG CACTGCCNTG 960 
GGAAAGNTCN GCCGAGGGCC CANAAGCTGC TGAGGGGTNC TGAGGCTGGT GCCC ACCCCC 1020 
AAGCTAGTGT GTTCTCTGCC CCTCCCTGCC CGCGTTTCAG GGCCTCGGTC C AT AG AG AAC 1080 
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CTTGTCCCGC GACGTCTTCA GTTTCTCGCG 
CTTGTTCATG CGCTTCTCCA GGGTGTGCCG 
GCGCGTCTTC TCCAGGTTCT CGCGGGTACG 
GAAGGCCTTC TTGAAGTCG.T CCACGCGCCG 
5 GACTCCTCAA TAACCTCCTC AACCTCCACC 
GCGTCCTCCT CGGGCCGCTC GCCCTCGCCC 
TCCGACTCTT TCAGCGATTT GCTGATGCTC 
TAGATCATGA CTTTAAAGTT GCGGCGCCGC 
TTGATCTGCC CCGCCTGGCG CTCCAGGCTG 

10 TTGCGCACCT TCTCCAGCAG CTTGCTCACC 
AGCTTGCTCA GCTCGCCCTG GATGCTCTGC 
TCCAGCTGTG CTTGAGTCAG CTGGATCTGG 
CTCAGCACCA GCACGCCGTT CACCTGGTCC 
GACGGCTCCT CCGCTGCCTG AGCCCCAGCG 

15 TACCCGGGCA AGCGGCCGC 



CCGCTCGGCG GGCACCAGGC GCGTGCCCAG 114 0 
CGTCTTCTCC AGGTTTTCCT TGGTCTTGAG 1200 
CACCTTGGTC TTCTCCATCT TCTCCTTGGA1 2 6 0 
CAGGCCCTGC GCTTGATACG CTCTGCGCGG1320 
GCCTCGTCCG ACGAAAGCTC CAGCGCCGCT1380 
AGCTCCTCGC CCTCCTTCTC TGGCAGCGCC1 4 4 0 
AGTTTGGCCG GCAGCTTCAC TTCATCCTGG1500 
AGCAGCTCGG CCTCGTTGAC CTCCAGCTTC1 560 
CCGCGCACGG TCTTCACGTT GACGCTGACC 1620 
GTATTGCTCG TGGTGGCGTG CGCCTTGCCC1680 
ACTGCGCCCT CCATCTCCGC CTGCCGCTCC 1740 
TCTACGGCCC CGATGATTTT GTCCAGGAGG1800 
GACTTGATCA GCTCTTCTGA GCCGGCCCCC1860 
GAGGAAGCTC CGGGGCCTCG GCGATCGGGG1920 

1939 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 607: 

(i) SEQUENZ CH ARAKTERI STI K: 
20 (A) LANGE: 1 570 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 (ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
30 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

35 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: I 

40 

GGCACGAGGA AGTTAAGATC ATACATGCGG 
GCTGCGGTCC GGTGTGACCT CCCAAGGCAT 
AACCCAGGCA GAGCTCATCG TGGGTGACCA 
AACAGACCAC AACGAGCAGC TGATCCCTGA 

45 CGATCCCGAC GCCAGCTACA TGGCAGCTGT 
TCTGACGGGG GGCATTGGTG ACGAGGTGAC 
CCACACGCGC CGTACGCCCT GCAGTGTCGC 
TGCTCGGCCT GATTAAGACG GTGCAAGATC 
CGGAGCTGAA GCATCAAGAG CGGCAACCCC 

50 GGCCTGCGCT CTCATCGGGG GACTCCCAGT 
CCCGGCTCTG GTGTGTGGAG ACTGGAGAGA 
CTGTTGTCTG CCTGGCCTTC AATGACAGTG 
TGCCTGGTGC AGGTGGTGGC AGCNTGGAGG 
CCNTNCCCCT NGCCNGGCCT GCGCCANGCT 

55 CCTGCTGGGC CAGGCTGNCC CTGGGACTCT 
CAGAGCTCGA CCCAAGCCAG GCTGCACACT 
GGAAAGNTCN GCCGAGGGCC CANAAGCTGC 
AAGCTAGTGT GTTCTCTGCC CCTCCCTGCC 



>EQ ID NO: 607 

ATGTGCTGGT AACCTGCAAG AAGCAATCAT 60 
TCACCCTGGG AGTCCCTGGT GCTGCACCCC 120 
GAGCGGGGCT ATCCACATCT GGGACTTGAA 180 
GCCCGAGGTC TCCATCACGT CCGCCCACAT 240 
CAATAGCACC GGAAACTGCT ATGTCTGGAA 300 
CCAGCTCATC CCCAAGACTA AGATCCCTGC 360 
TTCAGCCCCG ACTCCACGCT CCTCGCCACC 420 
TGGAAGGACG TCCAACTTTC TCCCTGATGA 4 80 
GGGGAAGTCC TCCCGCGGCT TGGATGTGGG 540 
ACATCGTCAC TGCTTCCTCG GACAACCTGG 600 
TCAAGAGAGA GTACGGCGGC CACCAGAAGG 660 
TGCTGGGCTA GCCTGTGACC CCTCGGGACN 720 
GACCCATGCA GCACCCAGGT CAGAGCAGAC 780 
GGNACCTGAT GGCCCCCTGT GGCGCCTTGA 840 
CAGCCCCCAN GTTGCTTATC CANGATGTGA 900 
CCTGGACNTG GGCTAGCCTG CACTGCCNTG 960 
TGAGGGGTNC TGAGGCTGGT GCCCACCCCC 1020 
CGCGTTTCAG GGCCTCGGTC CAT AGAGAAC 1080 
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ACCACCACCA TGGCCAGGTG GAAGGGTTTA TTAGTCCCTG CCAGCAGCTG TCCTCCCTGG1140 
TGCAGGTGGC CTGGCCAGCC CACTGGATTG GGGACGGGCC AGGCTGGGCC AGGTCGGGGG1200 
CTCAGTCTGG GAGGTAATAA AAGCAGACCG ACACGCAGAT GTTGCTCGGG AAAAAAAAAA1260 
AAAAAAAAM AAAAAAAAGC CGCTGTCTCC GGGGCCCCTC TGCTCGCCGG GCCCAGTAGA1320 
5 TGGGGGTCCT CATGCACAGG CGCTGCACCA AAGCCCCCGC CTGGGCGGTA GCCACTTACG1380 
AGGCTCCCCT GCACTGCCAG CAGCTCCTGG GTGTGGTGGG TGTCCTGGCT GGGGACCCAA1440 
GCCTCTTGGA CCTTGGAGGT ATCCACCAGC AGCCGCAGGT CTCCCGATCA CTGTCCTCCA1500 
TCAGGCGGAG GMGCAGACC TGGTGCTCCT CAGGGCGGTA ACAGATGCAG CCGCTCTGCC1560 
CGTCGAACAG 1570 

10 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 608: 

(i) SEQUENZ CHARACTERISTIC 
(A) LANGE: 1768 Basenpaare 

15 (B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs (torch Assemblierung und Editierung 
20 hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

25 

(vi)HERKUNFT: 
(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 



30 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 
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10 



50 



ACCACCACCA TGGCCAGGTG GAAGGGTTTA TTAGTCCCTG CCAGCAGCTG TCCTCCCTGG 114 0 
TGCAGGTGGC CTGGCCAGCC CACTGGATTG GGGACGGGCC AGGCTGGGCC AGGTCGGGGG 1200 
CTCAGTCTGG GAGGTAATAA AAGCAGACCG ACACGCAGAT GTTGCTCGGG AAAAAAAAAA1260 
AAAAAAAAAA AAAAAAAAGC CGCTGTCTCC GGGGCCCCTC TGCTCGCCGG GCCCAGTAGA1 32 0 
TGGGGGTCCT CATGCACAGG CGCTGCACCA AAGCCCCCGC CTGGGCGGTA GCCACTTACG1380 
AGGCTCCCCT GCACTGCCAG CAGCTCCTGG GTGTGGTGGG TGTCCTGGCT GGGGACCCAA1 44 0 
GCCTCTTGGA CCTTGGAGGT ATCCACCAGC AGCCGCAGGT CTCCCGATCA CTGTCCTCCA1 50 0 
TCAGGCGGAG GAAGCAGACC TGGTGCTCCT CAGGGCGGTA AC AG AT GC AG CCGCTCTGCC1560 
CGTCGAACAG 1570 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 608: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1768 Basenpaare 

15 (B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
20 hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

30 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 608 

35 GCACAATCCC GGCTCACTGC AACCTCCAAC TCCTGGGTTC AAGCGATTCT CCCGTCTCTA 60 
CAAAGTATAC AAAAAAATTA GCCAGGCATG GTGGTGCGTG CCTGTAATCC CAGCTACTTG 120 
GGAGGCTGGG GCACAGGAAT CCTTTGAACT TGGGAGGCAG AGGTTGCAGT GAGCTGAAAT 180 
CACACTACTG CCCCCCAGCC TGGGCAACAG AGCAAGACTC TGTCTCGAAA AAAAAAAAAG 240 
AAAACAATGA AGGAAAAGGA GGGTGAGTTA GCTGGAGTAG AATAGAGGTA TAGAATCGTT 300 
40 CCTAAATAAC CGGCTGCATT GGTTTCCTGG AGACTTGCTA AAAACCCAGA TTCCCAGGCC 360 
CCACTTCTTG GTGCTCCTAA TTCAGTAGCA TCACAGTAGG GTTCCAGAAG CGGTATTTTT 420 
AACAAGCTCC CAGGTAATTC TGATGTGCAC CTAGATTTGG AAATCACTGT GTTAAAAAAT 480 
ATTGTGAGGT AAGTTGGTCA GTTAGGTTGG GCAGCTTTTA TTTCATTGCT AAGGGATTTG 540 
GACTTGATGG TGTAATAAAG CATTAATTGA ACAAATATTT ATGGAGCCTG TACTATGTAC 600 
45 CAGATGCAGA CTGTGCTAGC GGTTGGGGAT ACAGTGATGA CTTGGTCTGC CTCTAGGTGG 660 
CAGGGAGCCA TTTTGGGTTT TCGAACAGAA AAGTGACATA ATGAATGCTG AGTTCTTAGG 720 
AAGATTAATC CAGGAGTAGT CTCCAGGATG TACTGGAAGG AGAGAAGCTG AAACCAGGGA 780 
GGCTGCTGTG TTTGCAGTTG GCTGCCCAGT GCTACCTCTG CAGAGACAAT CAATGTCCTG 840 
AAGGTAGCTG GTATGTCTGT GTGCACTGAC ACGAGCCTTC CTACCAAGCC CCAGGGGCTC 900 
CATGCTGGAG AATGCACGTA GGGCTAGGGT GAGCACTAAC TTCACTTCAG GAGAGCAAGG 960 
AACAGTGTGG CTCTTCCATT TTTCAGTTCT GTAAGCACAT CACCCTTTTC TCCTCCCCTT1020 
GAGCTGTGTT CTCTGACAGC TGTTTGTTGG TAAAGCCAGC AGCCCCTAAA GCACGTCCC A 1080 
GCCTTGTCTC CTCTGTGCTT TCCCCCACCA CTGCTGCTGC ACGCCTCATT TGCTGGGCCA1140 
CTTTAGTGGT GGAACCATTA GAGGCTGAGT GACTTAAAGG AGATTGAGTC TGTCTCGACC 1200 
55 CCGAGAGAGA GTGGGATGGA TGGATGCATC GTCTCATTTA GAAAGTGTTG CCTCTGACTC 1260 
TAACACACTC TTCTCTCTTT CTTTACCGCC CTCCCTGTGT GCGTCCCTGG GGGGGCGTGG 1320 
GCTAAACCCC TTCCGTCCCC CTTTCTCCTT CTCTCTCACA GTGTAGGCAC CACTTCTCTT1380 
ACAATTTAGG CTTTCTCTCT GCCTTGGGCT GAGTGAGGAA GAGGAGTGCT GTTCCTGCCT 144 0 
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TCCTAGCCCA GCTGGGTCTG ACCAGAGGCT ACTGTGTACC CATTTACCAT GCGTGATTGT1500 
TAACTCAGAG TGGGGTGTAG CCAGGTATTG ACTGAATGTA TGTTCTTGCT GACCTGTGTT1560 
TTTTTCTGTA GGGACCAAAG CAGTATCCTT ACAATAATCT GTACCTGGAA CGAGGCGGTG1620 
ATCCCTCCAA AGAACCAGAG CGGGTGGTTC ACTATGAGAT CTGAGGAGGC TTCGTGGGCT1680 
5 TTTGGGTCCT CTAACTAGGA CTCCCTCATT CCTAGAAATT TAACCTTAAT GAAATCCCTA1 7 4 0 
ATAAAACTCA GTGCTGTGTT AAAAAAAA 1768 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 609: 

10 (i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1001 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

20 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
25 (C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

30 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 609 

TAAGGAGACT GAAAGGTGAT TCATTTAGTG AGTAGCGATT ACAGAATTTC TAAAACAGTG 60 

GGGGCGGGGG GGGCGGCGGG GAGGAGGGCT GGAATTGTCC TCCAGCGCAT ACAAGGTTGT 120 

TGCTGCCAGA GAAATCCAGC AGGAAAGAGC AGCATTCTTT CACCTTTTCC GCCTCTGAAG 180 

35 CGGAGGAGAA CTTCATTTCC CAGCAGCCCT TAAGATTCCT CCGCGCACTG CGTAGCGTCT 240 

CCGGCATTCT GCTTTCCGGC GCTCTGCCTT CCGGTGCGTC GTTTACGGCC AGTTTGAACC 300 

AAAGACGCCC AANGGTTGAG GCCGAGNTTC CAGAGCATGG GGTCTCGGTT GTCCCAGCCT 360 

TTTGAGTCCT ATATCACTGC GCCTCCCGGT ACCGCCGCCG CGCCCGCCAA ACCTGCGNCC 4 20 

CCCAGCTACA CCCGGAGCGC CGACCTNCCC CNAGCAGAAC ACCGCCTNGT TGAAGANCCT 4 80 

40 GCTGGAGCTG TCGNCGTNGC TTTCTGGGTT GGGGCTGATG GGGGNNCGGG CGGGTACGTG 540 

TACNTGGGTG GCANCGGAAG CCCATGAAGA TNGGGATACC CCCCGAGTNC CATGGACCNA 600 

TTACNGCAGA TGGTCATCGN NGCCTCANGC NATTGCCACC TNGGGGTANT CGTTGTNCAT 660 

NGGCAGACCC CAAAGGGAAN GGCCTANCCG CGTTGTTTNG AAAGNTACCA CCANGTGAAT 720 

NCTGTCTTCT GTCTNCTNGT CCCNTTTNCC CCGTGACACA CAGAGCAGGC ATGGAATTTA 7 80 

45 ATGGGNTGTT CTGGNACNAG ACACTTGTAC ATGGACAGAC ATCACTACTN NGTGGATACT 840 

NNACAAGACT GAAAAGNAAA ATCGTATGTT GTCATTCNTC TGGCTANTGG AGTGTTTGTG 900 

GCCTTCACAG ATTTCACAGG AACCAATAAA TCCCTCAGAG AAGTAAAAAA NAAAAAAAAA 960 
AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA A 1001 



50 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 610: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2515 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 
55 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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TCCTAGCCCA GCTGGGTCTG ACCAGAGGCT 
TAACTCAGAG TGGGGTGTAG CCAGGTATTG 
TTTTTCTGTA GGGACCAAAG CAGTATCCTT 
ATCCCTCCAA AGAACCAGAG CGGGTGGTTC 
5 TTTGGGTCCT CTAACTAGGA CTCCCTCATT 
ATAAAACTCA GTGCTGTGTT AAAAAAAA 



ACTGTGTACC CATTTACCAT GCGTGATTGT1500 
ACTGAATGTA TGTTCTTGCT GACCTGTGTT 1560 
ACAATAATCT GTACCTGGAA CGAGGCGGTG1 620 
ACTATGAGAT CTGAGGAGGC TTCGTGGGCT1680 
CCTAGAAATT TAACCTTAAT GAAATCCCTAl 740 

1768 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 609: 



10 (i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1001 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

20 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
25 (C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

30 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: ! 

TAAGGAGACT GAAAGGTGAT TCATTTAGTG 
GGGGCGGGGG GGGCGGCGGG GAGGAGGGCT 
TGCTGCCAGA GAAATCCAGC AGGAAAGAGC 

35 CGGAGGAGAA CTTCATTTCC CAGCAGCCCT 
CCGGCATTCT GCTTTCCGGC GCTCTGCCTT 
AAAGACGCCC AANGGTTGAG GCCGAGNTTC 
TTTGAGTCCT ATATCACTGC GCCTCCCGGT 
CCCAGCTACA CCCGGAGCGC CGACCTNCCC 

40 GCTGGAGCTG TCGNCGTNGC TTTCTGGGTT 
TACNTGGGTG GCANCGGAAG CCCATGAAGA 
TTACNGCAGA TGGTCATCGN NGCCTCANGC 
NGGCAGACCC CAAAGGGAAN GGCCTANCCG 
NCTGTCTTCT GTCTNCTNGT CCCNTTTNCC 

45 ATGGGNTGTT CTGGNACNAG ACACTTGTAC 
NNACAAGACT GAAAAGNAAA ATCGTATGTT 
GCCTTCACAG ATTTCACAGG AACCAATAAA 
AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA 



SEQ ID NO: 609 

AGTAGCGATT ACAGAATTTC TAAAACAGTG 60 

GGAATTGTCC TCCAGCGCAT ACAAGGTTGT 120 

AGCATTCTTT CACCTTTTCC GCCTCTGAAG 180 

TAAGATTCCT CCGCGCACTG CGTAGCGTCT 24 0 

CCGGTGCGTC GTTTACGGCC AGTTTGAACC 300 

CAGAGCATGG GGTCTCGGTT GTCCCAGCCT 360 

ACCGCCGCCG CGCCCGCCAA ACCTGCGNCC 420 

CNAGCAGAAC ACCGCCTNGT TGAAGANCCT 480 

GGGGCTGATG GGGGNNCGGG CGGGTACGTG 540 

TNGGGATACC CCCCGAGTNC CATGGACCNA 600 

NATTGCCACC TNGGGGTANT CGTTGTNCAT 660 

CGTTGTTTNG AAAGNTACCA CCANGTGAAT 720 

CCGTGACACA CAGAGCAGGC ATGGAATTTA 780 

ATGGACAGAC ATCACTACTN NGTGGATACT 84 0 

GTCATTCNTC TGGCTANTGG AGTGTTTGTG 900 

TCCCTCAGAG AAGTAAAAAA NAAAAAAAAA 960 

AAAAAAAAAA A 1001 



50 (2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 610: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 2515 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
55 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(ii) MOLEKGLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 610 

GGTGTGGAAA CTACTGCAAA TAGTAGCACT TCACTGAGAT CTACAACTCT TGAAAAAGAA 60 
GTTCCTGTCA TCTTCATCCA CCCTTTAAAC ACTGGATTAT TCCGGATAAA AATTCAAGGA 120 
GCCACTGGAA AATTTAATAT GGTCATCCCT CTTGTGGATG GGATGATTGT CAGCAGGCGA 180 
GCTCTTGGCT TTCTGGTGAG GCAGACTGTA ATTAACATTT GTAGAAGAAA GAGACTGGAA 240 
AGTGACTCCT ACAGTCCCCC CATGTCCGCC GGAAACAGAA AATCACCGAC ATTGTCAACA 300 
AGTACCGGAA CAAGCAGCTG GAGCCAGAGT TTTATACTTC ACTTTTCCAG GAGGTTGGAC 360 
TCAAGAACTG CAGTTCTTAG ACCACTGAAT TTCTAAGACT GTTGAACTCC AGTTTGGGAA 420 
CTATAACACA GCAGAACAGT TTGATAGGTG ATCACTGTAA AAATAAAAAC AAATCACTCC 4 80 
CAAGAGCTTA CTGTTTAATC ACCAGAATAG AAGAAACACA TTATAACCCA TTTGATAGAA 540 
GACTTTGGGC TATCTAGTGA AATGGGCTCC CAGACACAAT CATACTCCTG CTGATAATGA 600 
TGATATACAT TTTAGCCATA AACTTTCTTT TAAAAGTGAC AATTTTAGTT AAACATAAGC 660 
CTTTTGAGGA GAAAGGCTTT TATGCATCTC AGTTAAACAC GTGCATTGGT AGTATCAACA 720 
AATTTGCAAT ATAGAAGTTG AAGATAGTTT TTTNCCTCAC TTTTTAGGAG GCTGTATTCA 780 
AAATTAAAAT CTCAGAATCT TACAGGACAT TTAAAGGACT CATGTTGATA GCATGGAGGA 840 
GAAGGAAAGA AGTCACAGCC TTCTACTCAG TTGTAGGTCT TCTTGTCATC CAGCTGTCAC 900 
ACTGACAAAA AGAAAAGATG ATANCATGTT TTTTTGCTCA GATAAGAAGC CTGACATTAA 960 
AAGATGTCAT ATTTTTTTCT CCACATTTCA AAAAGTTGTC CTTCTCATCA CTGCACAGAT1020 
CTGTCTGAAA GCCTCAGTTT CTGAGTGACC CAGGAACAGA TCAGAAATGG AGCATGGCCT1080 
TGTCCTTTAA TGGGGATGCA AATAAAGTTT GTGGGGTTAA AAGTTATAAG ACAGCAGTGA1 140 
TACCCCACTC TCTCCATTAT TGTCCAGCGG GGTGACATAA TGACAGGTTA AATATTTGTG 1200 
ATTCATTGAT TAAATATTAT TTAAAGAAAT GTAAAAAAAA AAAAAAGGTT GAAAATTATT1 2 60 
TGGTTTCATC CATTGTCTCT TATTTCAGGA CCAAGCAGCA AACTGCAGTA GTTTGTGAAG1320 
GATTCTAATA TGGGGTTCAG GAATAGCCTC TCAACGCTAC TAATTCAGAT CTCTCCCAGA1 38 0 
GAACTACTGG ATTTCCTCAT AATTGACAAA CATGAGTGAC CACCTCTTTG GGTGGCTACT 1440 
GTTAGAAATG GCTGTTGTCA TGTTTTCTGG ACTTTGCCAG CCAACAGATC CCTGCCAGGT1500 
TTTGGAAATA CTTCTATTAC CTCGCTGCTA CTTTTCTGCA GGGATAAAAC TTTTGNAGGT1560 
GGCCAGACCC AGAACATCCA AGGATTCCTG TTACAGTGCT ACAGTATACA CTGCTCATTT 1620 
ATCCTATTCT CATGTGCTTT CTTCTTTAGT AAGATTATTT TAAGAAAATA AGTGATATTT 1680 
AAAGTCCAAA GAGGAATGAT CACAGTTGTA TAAGGGGTGT TTTCCCACTT GAACTCTGAT1740 
GTCAGTCGAC TGTGGGTCAG AGCTACAACC ATCTGTTTGG TTTGATGTTT TGGTGGTTTA1800 
CTTACGGAGT GGGGATAGTG TGAGACCTAA TTCCCTGTGC AAATGTCTCT TATTCCAGAA1860 
ATGTGCATTT TGTCATCTAT AAGCAAGAAA TATGGGCATA GCAGCTCTTG GTTTAAANGT 1920 
TTGCCATAAC CTGTTCATGT TTGTTTTAAG CTCAGGTAAA GATAACCTCC NTCTTTCTAT1980 
GACTCCAGTT TCCATTCAGG TTATAGTATT ATTCAATAGT TGATTTTCTT TTTAAGCTNG2040 
GGCAATAAAT TGATGTTTCC AGATGGTAAC ATGGGANGAG GGCATATAGG ATAAAGATNG 2100 
AGCAAATTCT ACCCTAAAAA TGNTTCTAGT AGTTCACAGG AAGAAGATGA GGTTTAATAA2 160 
CTTTCAAGGT AATTCTAGAT TGACATTTTN GAGGGGAAAA TGGGCTCTTG TTCTAGTTGA2220 
AGTGAGCAGA GAANGGCTAT NAAATTAATA TGTAANCTTA CAGCATTCCA GAGGTTAAAA2280 
ATAACTGATG CAGATGTACT TCTTCAGTGT GATTCTTCAG ATCAAACTTT TACTTTTGGC2340 
ATAGTTAATT TCAGAAAAAT GTGCTGTATG TGTGTGTGTA TGAGGGTTGG TCTTGCTGAT2400 
CCTTCAGTTA GCTCTAAATT CTGGCAACTC CTTGTAATTC CCATGTATTT GATACCATGA2 460 
ACCAATCATG TTGAATGCGT TTGGTGATCT GGGGAGCCTC CCCCGTCTTC CCAGG 2515 
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(ii) MOLEKGLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergesteltte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 610 

GGTGTGGAAA CTACTGCAAA TAGTAGCACT TCACTGAGAT CTACAACTCT TGAAAAAGAA 60 
GTTCCTGTCA TCTTCATCCA CCCTTTAAAC ACTGGATTAT TCCGGATAAA AATTCAAGGA 120 
GCCACTGGAA AATTTAATAT GGTCATCCCT CTTGTGGATG GGATGATTGT CAGCAGGCGA 180 
GCTCTTGGCT TTCTGGTGAG GCAGACTGTA ATTAACATTT GTAGAAGAAA GAGACTGGAA 240 
AGTGACTCCT ACAGTCCCCC CATGTCCGCC GGAAACAGAA AATCACCGAC ATTGTCAACA 300 
AGTACCGGAA CAAGCAGCTG GAGCCAGAGT TTTATACTTC ACTTTTCCAG GAGGTTGGAC 360 
TCAAGAACTG CAGTTCTTAG ACCACTGAAT TTCTAAGACT GTTGAACTCC AGTTTGGGAA 420 
CTATAACACA GCAGAACAGT TTGATAGGTG ATCACTGTAA AAATAAAAAC AAATCACTCC 480 
CAAGAGCTTA CTGTTTAATC ACCAGAATAG AAGAAACACA TTATAACCCA TTTGATAGAA 540 
GACTTTGGGC TATCTAGTGA AATGGGCTCC CAGACACAAT CATACTCCTG CTGATAATGA 600 
TGATATACAT TTTAGCCATA AACTTTCTTT TAAAAGTGAC AATTTTAGTT AAACATAAGC 660 
CTTTTGAGGA GAAAGGCTTT TATGCATCTC AGTTAAACAC GTGCATTGGT AGTATCAACA 720 
AATTTGCAAT ATAGAAGTTG AAGATAGTTT TTTNCCTCAC TTTTTAGGAG GCTGTATTCA 780 
AAATTAAAAT CTCAGAATCT TACAGGACAT TTAAAGGACT CATGTTGATA GCATGGAGGA 840 
GAAGGAAAGA AGTCACAGCC TTCTACTCAG TTGTAGGTCT TCTTGTCATC CAGCTGTCAC 900 
ACTGACAAAA AGAAAAGATG ATANCATGTT TTTTTGCTCA GATAAGAAGC CTGACATTAA 960 
AAGATGTCAT ATTTTTTTCT CCACATTTCA AAAAGTTGTC CTTCTCATCA CTGCACAGAT1020 
CTGTCTGAAA GCCTCAGTTT CTGAGTGACC CAGGAACAGA TCAGAAATGG AGCATGGCCT1080 
TGTCCTTTAA TGGGGATGCA AATAAAGTTT GTGGGGTTAA AAGTTATAAG ACAGCAGTGA1 140 
TACCCCACTC TCTCCATTAT TGTCCAGCGG GGTGACATAA TGACAGGTTA AATATTTGTG1200 
ATTCATTGAT TAAATATTAT TTAAAGAAAT GTAAAAAAAA AAAAAAGGTT G AAAATTAT T 1 2 6 0 
TGGTTTCATC CATTGTCTCT TATTTCAGGA CCAAGCAGCA AACTGCAGTA GTTTGTGAAG1320 
GATTCTAATA TGGGGTTCAG GAATAGCCTC TCAACGCTAC TAATTCAGAT CTCTCCCAGA1380 
GAACTACTGG ATTTCCTCAT AATTGACAAA CATGAGTGAC CACCTCTTTG GGTGGCTACT1 440 
GTTAGAAATG GCTGTTGTCA TGTTTTCTGG ACTTTGCCAG CCAACAGATC CCTGCCAGGT1500 
TTTGGAAATA CTTCTATTAC CTCGCTGCTA CTTTTCTGCA GGGATAAAAC TTTTGNAGGT1 560 
GGCCAGACCC AGAACATCCA AGGATTCCTG TTACAGTGCT ACAGTATACA CTGCTCATTT1 620 
ATCCTATTCT CATGTGCTTT CTTCTTTAGT AAGATTATTT TAAGAAAATA AGTGATATTT 1680 
AAAGTCCAAA GAGGAATGAT CACAGTTGTA TAAGGGGTGT TTTCCCACTT GAACTCTGAT 1740 
GTCAGTCGAC TGTGGGTCAG AGCTACAACC ATCTGTTTGG TTTGATGTTT TGGTGGTTTA1 800 
CTTACGGAGT GGGGATAGTG TGAGACCTAA TTCCCTGTGC AAATGTCTCT TATTCCAGAA1860 
ATGTGCATTT TGTCATCTAT AAGCAAGAAA TATGGGCATA GCAGCTCTTG GTTTAAANGT1920 
TTGCCATAAC CTGTTCATGT TTGTTTTAAG CTCAGGTAAA GATAACCTCC NTCTTTCTAT1980 
GACTCCAGTT TCCATTCAGG TTATAGTATT ATTCAATAGT TGATTTTCTT T TT AAGCTNG 204 0 
GGCAATAAAT TGATGTTTCC AGATGGTAAC ATGGGANGAG GGCATATAGG ATAAAGATNG2 100 
AGCAAATTCT ACCCTAAAAA TGNTTCTAGT AGTTCACAGG AAGAAGATGA GGTTTAATAA2 160 
CTTTCAAGGT AATTCTAGAT TGACATTTTN GAGGGGAAAA TGGGCTCTTG TTCTAGTTGA2 220 
AGTGAGCAGA GAANGGCTAT NAAATTAATA TGTAANCTTA CAGCATTCCA GAGGTTAAAA2 280 
ATAACTGATG CAGATGTACT TCTTCAGTGT GATTCTTCAG ATCAAACTTT TACTTTTGGC2 34 0 
ATAGTTAATT TCAGAAAAAT GTGCTGTATG TGTGTGTGTA TGAGGGTTGG TCTTGCTGAT2 400 
CCTTCAGTTA GCTCTAAATT CTGGCAACTC CTTGTAATTC CCATGTATTT GATACCATGA2 4 60 
ACCAATCATG TTGAATGCGT TTGGTGATCT GGGGAGCCTC CCCCGTCTTC CCAGG 2515 
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(2) INFORMATION (JBERSEQ ID NO: 611: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
5 (A) LANGE: 818 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 (ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



15 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vl) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

20 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: ! 

25 

TTTTTTTTTT ATTTAAAGCC TGGATTGTAA 
GTAGATATGA TATCTCCTTT CAGGGCCCCA 
CAAAGGCGAG GGACAAGAGA GAGTTAACAT 
TTTCTGGGAA CCACCAACAC TTGCAGGTTT 

30 AAAACCATGT TTTTGCAAGA TTAAAATGTG 
TTTTATCATA TTTCCACCAT CACTTCAGGG 
CTGGTAGTAC ATTTTGCTTC TTAGAAAGCT 
CAGGAACTTC CTGAGAACAC CCGATCGCAG 
GATAGCTGGG AGTATGGCCA CCCTGCTCCA 

35 GAAGCAGCGC TTGCAGATGT ACAACTCGCA 
GGTGTGGAGG ACCGAGGGGT TGGGGGCCTT 
TGAACATCCC CTTCCAGTCC ATCCACTTCA 
ACCCCCACCG GACCTACAAC CCGCAGTCCC 
TTGCCGCGGC GGCGAGGGGC CCCCTGGACG 

40 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NC 



>EQ ID NO: 611 

CCAGATTTTC TTTTTTCCCC CTTCTCAGCT 60 
GCTTAAGGGC AAAGTGAGTT AATGTGTAGA1 2 0 
CTAGACAGTG GAAAAAGCCA TGGTGTGTGG180 
AGCTTTTTCC CAGGGTTGAC TACAAGAAAG2 4 0 
GTTGAGTGTG CCTAAATTAA CCATCCCCAT300 
TTTTAAGAGT CAGTGCTCAC CTGGGCGGAG360 
AAGTCCTGGG TTCCGTCTGA TTTTAGGTTC420 
AGGGTAATTT TCTGGAGTTT GTTTTGCAGG480 
CGATGCGGTA ATGAATCCAG CAGAAGTGGT540 
GCACCGGTCA GCAATCAGCT GCATCCGGAC600 
CTACCGGAGC TACACCACGC CAGCTGACCA660 
TCACCTATGA GTTCCTGCAG G AGCAGGT C A7 2 0 
ACATCATCTC AGGCGGGCTG GCCGGGGCCC780 
TTTTAAGA 818 

►: 612: 



(I) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1024 Basenpaare 
45 (B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE:lin ar 



(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assembli rung und Editierung 
50 hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 61 1 : 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
5 (A) LANGE: 818 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 (ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



15 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

20 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: ! 

25 

TTTTTTTTTT ATTTAAAGCC TGGATTGTAA 
GTAGATATGA TATCTCCTTT CAGGGCCCCA 
CAAAGGCGAG GGACAAGAGA GAGTTAACAT 
TTTCTGGGAA CCACCAACAC TTGCAGGTTT 

30 AAAACCATGT TTTTGCAAGA TTAAAATGTG 
TTTTATCATA TTTCCACCAT CACTTCAGGG 
CTGGTAGTAC ATTTTGCTTC TTAGAAAGCT 
CAGGAACTTC CTGAGAACAC CCGATCGCAG 
GATAGCTGGG AGTATGGCCA CCCTGCTCCA 

35 GAAGCAGCGC TTGCAGATGT ACAACTCGCA 
GGTGTGGAGG ACCGAGGGGT TGGGGGCCTT 
TGAACATCCC CTTCCAGTCC ATCCACTTCA 
ACCCCCACCG GACCTACAAC CCGCAGTCCC 
TTGCCGCGGC GGCGAGGGGC CCCCTGGACG 

40 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NC 



JEQ ID NO: 611 

CCAGATTTTC TTTTTTCCCC CTTCTCAGCT 60 
GCTTAAGGGC AAAGTGAGTT AATGTGTAGA120 
CTAGACAGTG GAAAAAGCCA TGGTGTGTGG1 8 0 
AGCTTTTTCC CAGGGTTGAC TACAAGAAAG2 4 0 
GTTGAGTGTG CCTAAATTAA CCATCCCCAT 300 
TTTTAAGAGT CAGTGCTCAC CTGGGCGGAG360 
AAGTCCTGGG TTCCGTCTGA TTTTAGGTTC420 
AGGGTAATTT TCTGGAGTTT GTTTTGCAGG480 
CGATGCGGTA ATGAATCCAG CAGAAGTGGT54 0 
GCACCGGTCA GCAATCAGCT GCATCCGGAC600 
CTACCGGAGC TACACCACGC CAGCTGACC A 660 
TCACCTATGA GTTCCTGCAG GAGCAGGTCA7 2 0 
ACATCATCTC AGGCGGGCTG GCCGGGGCCC7 8 0 
TTTTAAGA 818 

>: 612: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 1024 Basenpaare 

45 (B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
50 hergestellte partielle cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 



(iii) ANTI-SENSE: NEIN 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

5 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: ! 

10 

GCGGTCGGTA GTGCGGCGCT GTTTAAAGAT 
GGAGCCGCTG GGCAGCGACT CCGAAGTGTT 
GCTCAGCAGG ACCGAATTCA GCAAGAGATT 
CTGGAGCTCT CGGTCCTATA CAAGGAGTAT 

15 ATCAAGGACC TCCACAAAAA GTACTCGTAC 
TTCTATCGGG CTTTCGGATT CTCCCACTTG 
CAGCGGTTCA AGGCTGTGTC TGCCAAGAGC 
GAATTCACAA TTGAGGATTT CCACAACACG 
CAGACCTCTG TCGCCGACCT GCTGGCCTCC 

20 GTGGTCTACC TGCGGCTGCT CACCTCGGGC 
CACTTCATCG AGGGTGGACG GACTGTCAAG 
TGCAAGGAGA GCGACCACAT CCACATCATT 
CAGGTGGAGT ACATGGACCG CGGCGAGGGC 
GGCTCCGAGC CCAAGGTCTA CCTTCTCTAC 

25 TAGGGCTGGC TCCAGCCCGC TGCTGCCCTG 
ACAGAGGTTT TTCTGTGGTT GTAAATGGTC 
* CCCCCCCCCA TGTTTTATTA AAGGGGGTGC 
AAAA 



5EQ ID NO: 612 

GGCGGCGGAG GAACCTCAGC AGCAGAAGCA 60 

AACTGTCTGG CCTATGATGA AGCCATCATG 120 

GCTGTGCAGA ACCCTCTGGT GTCAGAGCGG 180 

GCTGAAGATG ACAACATCTA TCAACAGAAG 24 0 

ATCCGCAAGA CCAGGCCTGA CGGCAACTGT 300 

GAGGCACTGC TGGATGACAG CAAGGAGTTG 360 

AAGGAAGACC TGGTGTCCCA GGGCTTCACT 420 

TTCATGGACC TGATTGAGCA GGTGGAGAAG 4 80 

TTCAATGACC AGAGCACCTC CGACTACCTT 54 0 

TACCTGCAGC GCGAGAGCAA GTTCTTCGAG 600 

GAGTTCTGCC AGCAGGAGGT GGAGCCCATG 660 

GCGCTGGCCC AGGCCCTCAG CGTGTCCATC 720 

GGCACCACCA ATCCGCACAT CTTCCCTGAG 78 0 

CGGCCTGGAC ACTACGATAT CCTCTACAAA 84 0 

CTGCCCCCCT CTGCCAGGCG CTAGACATGT 900 

CTATTTCACC CCCTTCTTCC TGTCACATGA 960 
TGGTGGTGAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA1020 

1024 



30 (2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 613: 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1322 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 
35 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

40 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 



45 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 
50 (A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 613 

GCTGACCACG ACATGTGTCT CCTCCTCTGC ACCTTCCAAG ACCTCCTTAA TAATGAACCC 60 
55 ACATGCCTCT ACCAATGGAC AGCTCTCAGT CCACACTCCC AAAAGGGAAA GTTTGTCCCA 120 
TGAGGAGCAC CCCCATAGCC ATCCTCTCTA TGGACATGGT GTATGCAAGT GGCCAGGCTG 180 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 612 

GCGGTCGGTA GTGCGGCGCT GTTTAAAGAT GGCGGCGGAG GAACCTCAGC AGCAGAAGCA 60 
GGAGCCGCTG GGCAGCGACT CCGAAGTGTT AACTGTCTGG CCTATGATGA AGCCATCATG 120 
GCTCAGCAGG ACCGAATTCA GCAAGAGATT GCTGTGCAGA ACCCTCTGGT GTCAGAGCGG 180 
CTGGAGCTCT CGGTCCTATA CAAGGAGTAT GCTGAAGATG ACAACATCTA TCAACAGAAG 240 
ATCAAGGACC TCCACAAAAA GTACTCGTAC ATCCGCAAGA CCAGGCCTGA CGGCAACTGT 300 
TTCTATCGGG CTTTCGGATT CTCCCACTTG GAGGCACTGC TGGATGACAG CAAGGAGTTG 360 
CAGCGGTTCA AGGCTGTGTC TGCCAAGAGC AAGGAAGACC TGGTGTCCCA GGGCTTCACT 420 
GAATTCACAA TTGAGGATTT CCACAACACG TTCATGGACC TGATTGAGCA GGTGGAGAAG 4 80 
CAGACCTCTG TCGCCGACCT GCTGGCCTCC TTCAATGACC AGAGCACCTC CGACTACCTT 540 
GTGGTCTACC TGCGGCTGCT CACCTCGGGC TACCTGCAGC GCGAGAGCAA GTTCTTCGAG 600 
CACTTCATCG AGGGTGGACG GACTGTCAAG GAGTTCTGCC AGCAGGAGGT GGAGCCCATG 660 
TGCAAGGAGA GCGACCACAT CCACATCATT GCGCTGGCCC AGGCCCTCAG CGTGTCCATC 720 
CAGGTGGAGT ACATGGACCG CGGCGAGGGC GGCACCACCA ATCCGCACAT CTTCCCTGAG 780 
GGCTCCGAGC CCAAGGTCTA CCTTCTCTAC CGGCCTGGAC ACTACGATAT CCTCTACAAA 840 
TAGGGCTGGC TCCAGCCCGC TGCTGCCCTG CTGCCCCCCT CTGCCAGGCG CTAGACATGT 900 
ACAGAGGTTT TTCTGTGGTT GTAAATGGTC CTATTTCACC CCCTTCTTCC TGTCACATGA 960 
CCCCCCCCCA TGTTTTATTA AAGGGGGTGC TGGTGGTGAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA1020 



(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO: 613: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1322 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 613 

GCTGACCACG ACATGTGTCT CCTCCTCTGC ACCTTCCAAG ACCTCCTTAA TAATGAACCC 60 
ACATGCCTCT ACCAATGGAC AGCTCTCAGT CCACACTCCC AAAAGGGAAA GTTTGTCCCA 120 
TGAGGAGCAC CCCCATAGCC ATCCTCTCTA TGGACATGGT GTATGCAAGT GGCCAGGCTG 180 
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TGAAGCAGTG TGCGAAGATT TCCAATCATT TCTAAAACAT CTCAACAGTG AGCATGCGCT 240 
GGACGATAGA AGTACAGCCC AATGTAGAGT ACAAATGCAG GTTGTACAGC AGTTAGAGCT 300 
ACAGCTTGCA AAAGACAAAG AGCGCCTGCA AGCCATGATG ACCCACCTGC ATGTGAAGTC 360 
TACAGAACCC AAAGCCGCCC CTCAGCCCTT GAATCTGGTA TCAAGTGTCA CTCTCTCCAA 4 20 
GTCCGCATCG GAGGCTTCTC CACAGAGCTT ACCTCATACT CCAACGACCC CAACCGCCCC 4 80 
CCTGACTCCC GTCACCCAAG GCCCCTCTGT CATCACAACC ACCAGCATGC ACACGGTGGG 540 
ACCCATCCGC AGGCGGTACT CAGACAAATA CAACGTGCCC ATTTCGTCAG CAGATATTGC 600 
GCAGAACCAA GAATTTTATA AGAACGCAGA AGTTAGACCA CCATTTACAT ATGCATCTTT 660 
AATTAGGCAG GCCATTCTCG AATCTCCAGA AAAGCAGCTA ACACTAAATG AGATCTATAA 720 
CTGGTTCAGA CGAATGTTTG CTTACTTCCG ACGCAACGCG GCCACGTGGA AGAATGCAGT 780 
GCGTCATAAT CTTAGTCTTC ACAAGTGTTT TGTGCGAGTA GAAAACGTTA AAGGGGCAGT 840 
ATGGACAGTG GATGAAGTAG AATTCCAAAA ACGAAGGCCA CAAAAGATCA GTGGTAACCC 900 
TTCCCTTATT AAAAACATGC AGAGCAGCCA CGCCTACTGC ACACCTCTCA ATGCAGCTTT 960 
ACAGGCTTCA ATGGCTGAGA ATAGTATACC TCTATACACT ACCGCTTCCA TGGG AAATCC 1020 
CACTCTGGGC AACTTAGCCA GCGCAATACG GGAAGAGCTG AACGGGGCAA TGGAGCATAC1080 
CAACAGCAAC GAGAGTGACA GCAGTCCAGG CAGATCTCCT ATGCAAGCCG TGCATCCTGT 114 0 
ACACGTCAAA GAAGAGCCCC TCGATCCAGA GGAAGCTGAA GGGCCCCTGT CCTTAGTGAC1200 
AACAGCCAAC CACAGTCCAG ATTTTGACCA TGACAGAGAT TACGAAGATG AACCAGTAAA1260 
CGAGGACATG GAGTGACTAT CGGGGCGGGC CAACCCCGAG AATGAAGATT GGAAAAAGGA1320 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 614: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 4458 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 614 

GCCCGGCGTT AACAAAGGGA GCCGATACCG ACCGGCGTGG GCGCGGAGCG GGCGGCCGCC 60 
ACCGAGCGTG CTGAGCAACC GCAGCCTCCG CGGCCGAGAG TGCAGCGAGC AAGGGGACAA 120 
AAAGTTCCGC AAAGCCCGCA CAACCAGCAC CACAGAGAGA AGGGAAGAAC GGCATCCAGC 180 
CCACCAGAAA TGGACCGACA CACCTCAGCA TCTCCAAACC CCGCAGCACA CGTGACCATA 24 0 
AACCAGCAAA GATGAGTTTT GATCATCCTG AGAAAAATGG GCCTTGGCCT GCAGACCCAA 300 
TAAACCTTCC CTCCCATGGA TAATAGTGCT AATTCCTGAG GACCTGAAGG GCCTGCCGCC 360 
CCTGGGGGAT TAGCCAGAAG CAGGCTTGTT TTCCTGCTCA GAACAAAGTG ACTTCCCTGA 420 
ACACATCTTC ATTATGATTC ACACCAACCT GAAGAAAAAG TTCAGCTGCT GCGTCCTGGT 4 80 
CTTTCTTCTG TTTGCAGTCA TCTGTGTGTG GAAGGAAAAG AAGAAAGGGA GTTACTATGA 54 0 
TTCCTTTAAA TTGCAAACCA AGGAATTCCA GGTGTTAAAG AGTCTGGGGA AATTGGCCAT 600 
GGGGTCTGAT TCCCAGTCTG TATCCTCAAG CAGCACCCAG GACCCCCACA GGGGCCGCCA 660 
GACCCTCGGC AGTCTCAGAG GCCTAGCCAA GGCCAAACCA GAGGCCTCCT TCCAGGTGTG 720 
GAACAAGGAC AGCTCTTCCA AAAACCTTAT CCCTAGGCTG CAAAAGATCT GGAAGAATTA 780 
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TGAAGCAGTG TGCGAAGATT TCCAATCATT TCTAAAACAT CTCAACAGTG AGCATGCGCT 24 0 
GGACGATAGA AGTACAGCCC AATGTAGAGT ACAAATGCAG GTTGTACAGC AGTTAGAGCT 300 
ACAGCTTGCA AAAGACAAAG AGCGCCTGCA AGCCATGATG ACCCACCTGC ATGTGAAGTC 360 
TACAGAACCC AAAGCCGCCC CTCAGCCCTT GAATCTGGTA TCAAGTGTCA CTCTCTCCAA 420 
GTCCGCATCG GAGGCTTCTC CACAGAGCTT ACCTCATACT CCAACGACCC CAACCGCCCC 4 80 
CCTGACTCCC GTCACCCAAG GCCCCTCTGT CATCACAACC ACCAGCATGC ACACGGTGGG 54 0 
ACCCATCCGC AGGCGGTACT CAGACAAATA CAACGTGCCC ATTTCGTCAG CAGATATTGC 600 
GCAGAACCAA GAATTTTATA AGAACGCAGA AGTTAGACCA CCATTTACAT ATGCATCTTT 660 
AATTAGGCAG GCCATTCTCG AATCTCCAGA AAAGCAGCTA ACACTAAATG AGATCTATAA 720 
CTGGTTCACA CGAATGTTTG CTTACTTCCG ACGCAACGCG GCCACGTGGA AGAATGCAGT 780 
GCGTCATAAT CTTAGTCTTC ACAAGTGTTT TGTGCGAGTA GAAAACGTTA AAGGGGCAGT 84 0 
ATGGACAGTG GATGAAGTAG AATTCCAAAA ACGAAGGCCA CAAAAGATCA GTGGTAACCC 900 
TTCCCTTATT AAAAACATGC AGAGCAGCCA CGCCTACTGC ACACCTCTCA ATGCAGCTTT 960 
ACAGGCTTCA ATGGCTGAGA ATAGTATACC TCTATACACT ACCGCTTCCA TGGGAAATCC 1020 
CACTCTGGGC AACTTAGCCA GCGCAATACG GGAAGAGCTG AACGGGGCAA TGGAGC AT AC 1080 
CAACAGCAAC GAGAGTGACA GCAGTCCAGG CAGATCTCCT ATGCAAGCCG TGCATCCTGT 1140 
ACACGTCAAA GAAGAGCCCC TCGATCCAGA GGAAGCTGAA GGGCCCCTGT CCTTAGTGAC 1200 
AACAGCCAAC CACAGTCCAG ATTTTGACCA TGACAGAGAT TACGAAGATG AACCAGTAAA1 260 
CGAGGACATG GAGTGACTAT CGGGGCGGGC CAACCCCGAG AATGAAGATT GGAAAAAGGA 1320 



(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 614: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 4458 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 

(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 614 

GCCCGGCGTT AACAAAGGGA GCCGATACCG ACCGGCGTGG GCGCGGAGCG GGCGGCCGCC 60 

ACCGAGCGTG CTGAGCAACC GCAGCCTCCG CGGCCGAGAG TGCAGCGAGC AAGGGGACAA 120 

AAAGTTCCGC AAAGCCCGCA CAACCAGCAC CACAGAGAGA AGGGAAGAAC GGCATCCAGC 180 

CCACCAGAAA TGGACCGACA CACCTCAGCA TCTCCAAACC CCGCAGCACA CGTGACCATA 240 

AACCAGCAAA GATGAGTTTT GATCATCCTG AGAAAAATGG GCCTTGGCCT GCAGACCCAA 300 

TAAACCTTCC CTCCCATGGA TAATAGTGCT AATTCCTGAG GACCTGAAGG GCCTGCCGCC 360 

CCTGGGGGAT TAGCCAGAAG CAGGCTTGTT TTCCTGCTCA GAACAAAGTG ACTTCCCTGA 4 20 

ACACATCTTC ATTATGATTC ACACCAACCT GAAGAAAAAG TTCAGCTGCT GCGTCCTGGT 480 

CTTTCTTCTG TTTGCAGTCA TCTGTGTGTG GAAGGAAAAG AAGAAAGGGA GTTACTATGA 540 

TTCCTTTAAA TTGCAAACCA AGGAATTCGA GGTGTTAAAG AGTCTGGGGA AATTGGCCAT 600 

GGGGTCTGAT TCCCAGTCTG TATCCTCAAG CAGCACCCAG GACCCCCACA GGGGCCGCCA 660 

GACCCTCGGC AGTCTCAGAG GCCTAGCCAA GGCCAAACCA GAGGCCTCCT TCCAGGTGTG 720 

GAACAAGGAC AGCTCTTCCA AAAACCTTAT CCCTAGGCTG CAAAAGATCT GGAAGAATTA 780 
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CCTAAGCATG AACAAGTACA AAGTGTCCTA CAAGGGGCCA GGACCAGGCA TCAAGTTCAG 64 0 
TGCAGAGGCC CTGCGCTGCC ACCTCCGGGA CCATGTGAAT GTATCCATGG TAGAGGTCAC 90 0 
AGATTTTCCC TTCAATACCT CTGAATGGGA GGGTTATCTG CCCAAGGAGA GCATTAGGAC 960 
CAAGGCTGGG CCTTGGGGCA GGTGTGCTGT TGTGTCGTCA GCGGGATCTC TGAAGTCCTC1020 
CCAACTAGGC AGAGAAATCG ATGATCATGA CGCAGTCCTG AGGTTTAATG GGGCAC CC AC 1 0 8 0 
AGCCAACTTC CAACAAGATG TGGGCACAAA AACTACCATT CGCCTGATGA ACTCTCAGTT 114 0 
GGTTACCACA GAGAAGCGCT TCCTCAAAGA CAGTTTGTAC AATGAAGGAA TCCTAATTGT 1200 
ATGGGACCCA TCTGTATACC ACTCAGATAT CCCAAAGTGG TACCAGAATC CGGATTATAA1 260 
TTTCTTTAAC AACTACAAGA CTTATCGTAA GCTGCACCCC AATCAGCCCT TTTACATCCT1320 
CAAGCCCCAG ATGCCTTGGG AGCTATGGGA CATTCTTCAA GAAATCTCCC CAGAAGAGAT 1380 
TCAGCCAAAC CCCCCATCCT CTGGGATGCT TGGTATCATC ATCATGATGA CGCTGTGTGA1 44 0 
CCAGGTGGAT ATTTATGAGT CCCTCCCATC CAAGCGCAAG ACTGACGTGT GCTACTACTA1 500 
CCAGAAGTTC TTCGATAGTG CCTGCACGAT GGGTGCCTAC CACCCGCTGC TCTATGAGAA1 560 
GAATTTGGTG AAGCATCTCA ACCAGGGCAC AGATGAGGAC ATCTACCTGC TTGGAAAAGC 1620 
CACACTGCCT GGCTTCCGGA CCATTCACTG CTAAGCACAG GCTCCTCACT CTTCTCCATC1 680 
AGGCATTAAA TGAATGGTCT CTTGGCCACC CCAGCCTGGG AAGAACATTT TCCTGAACAA1 740 
TTCCAGCCTG CTCCTTTTAC TCTAGGGGCC TCTGTCAGCA AGACCATGGG GACTTCAAGA1 800 
GCCTGTGGTC AGGAAATCAG GTCCAGCCTT CCCTGTAGCC AGACAGTTTA TGAGCCCAGA1 860 
GCCTCCTGCC ACACACATGC ACACATATCT AGCATTCTTT CCAGACAGCA TCCTCCCCGC 1920 
CTTCCACCTT GGTAGATGCA AGGTCTATCT CTCCCATCAG GGCTGCCAAA GCTGGGCTTT1980 
GTTTTTCCCA GCAGAATGAT GCCATTCTCA CAAACCAATG CTCTATATTG CTTNGAAGTC2040 
TGCATCTAAA TATTGATTTC ACGNTTTTAA AGNAAATTCT NNCTTAAATT ACAATTGTGC2 100 
CCAATGCAGG GTGGNCTCTN NGGGGGGCAA GTAGGTGGTA CAGGGGATTG GAAACATCCT 2160 
CCGCGCCTCC AGAGAAAAGT TGCTCCCGAG GTCCATGCCC CTGGAACGTG TTCCTATCAC2220 
TCTGGCTGGT TGGGCTGGTC CTTAGACTGG GTGCTTATGA TTAAAAGGGT CT TGGTTAAG 22 8 0 
CCCACTTTCC CTCTCCATGT GGAGATGGAA GGTAGAGAAG GATACAGTGT CTATCCTCAA2 34 0 
GTTGCTACGG TTCAGTGAGA GAGGCAGACA TCTGAACAGG NCAGGTAGGA TTCAGTGTGC2400 
TCAGTGCACT GGGGATTTGG AGAGAGATGG GCTTGCTCTC TCTGTGCACC CAGGAGGGCC 24 60 
ACGCACTTAA AACTGTGTTT GTGGATCAGA GAAGGCTTTA TAGCACAGGG GGCATTCAGA2520 
TGAGTCTTAG AGGAAGAGAA GAAACATGGC AAGCAGATTA CATCTGAGCC GTTTGAATTG2580 
TGTTTTTCTT TCTTCCCATG TTTATTTTCT AAGATCTACC TGAACTTAGN AGACTCAAGA2 640 
TATTTTTTTA GGAAACCTCC TACCCATGTC TGAGGTAGCA AGTGCAGCCT CACGACAGAT 2700 
ACCAGGCAAT CCAGAGCCAC AAAACGTGAT TCCTCCAGGC TCTGCCTGGC CTGACCCTGT27 60 
CCTGTCAGCT GGGTTTACAT ACCAGTCCCA TTCTTCCTTT TCAATACCTA CCCCCAAATC2 8 2 0 
TTCTCCTAAC CACCATCTGT TTTTTTTTAG TTAAAGCATT TTTTGCTTTA AAAGCATCCT2880 
GACCCCAATT TCTTTGAGCT CACGGGCCTT TTGCTGAAGG TCTCTCAGGG TGTAGTGGTG2940 
TGGCTCTCTG GACTTAACGT CACTCTCAGN AGGTCAGAAC CTTNGGAGAT C AGAACTGAT 3000 
TCTCACCAGG TGTGAGAGGT GTGGNTANGC AGATTGCAAT GCTCTGCACC TCTTNCCTTG3060 
CAAGTGAGNC AACTTNCAGG NCTCTCTGGG NCAGAGGCTG GCCCACTGTA GTTTGCAGAC3120 
ATGCTCTCCA GATGGNTTTT ACTAAGTCCC CTCTCCCTGN ATANGGGAAT CCTGNCTGGN3180 
ACCAGCGCAN GCCCTNNGGT GTNGGANNGA GGTTNAAAAG ACTTGNCACA GGNATCACCA32 4 0 
AGTNCATGCT GNTAGANGCC AGGATTCCTA GACCCAGGGC TCTGCACTCT CAAGGCTGGC3300 
CCCATGTGCT CAAGGGGGTC TAATGTTTGG GCTCCAAACT AACCATCTCG GAGCTGGGCT33 60 
CCTCATTTAC TGCCAAACCC TCAGNCTTAT GTAGCNTAGA AAGGGCCCTG GANGTGNAGA3 420 
AAGCCTGGAT TTTCAAATTG ATGCTCCCCT ACTNGACTAG NCTGTGCCAC TCNTGGGCAA3 4 80 
ATGCTCTTCC TTGAGCCTGT TTCCACACCT GTAAAGTGGG GATGATGATC CTATCTCACT3540 
GCTTTTNGTG NAGGATTACA GGNNAAAGCA CCTGTCCTGG CTCTGTACCT GGCACGTAGT3600 
ANGGTGCTCA GTTCATGCTG GTTTCCTTCC TGCCTTTAGT AGGGACCTGC TCTGTGCTCA3660 
CACCTCGGCT GCATGCACCC TGCTGTGACG GAGGCTAGTG TGGAAGAGGT CCTGTCCTCA37 2 0 
GGGAATTAAC TGTCTTATTG GGAGACAACA ACTGTCCTCC TTGGAACACC C AAGAAACCA3 780 
TGNCAAAGCA GTGGACAACA CAGAACACGN CCCTCCTCCT CGCTGCCTGC AGCTNCCAAT38 40 
CTGATTCTGC TTGGGAATGG GCGGANCACG NTGGGCTGCT TAACTGCTGT ATAGGACAAG3900 
CCCCTTACCC CTCTCTGGGC CCATGAATTC CTGGCTTGGT TTATGTTCTG ATTTGACACA3 960 
CTGATTTTAA TCTTCGAATC ATGACACTGA GTGCAGAGGA GGTGGCATTC CGACAGCAGG4 020 
ACATACATGT TNGGTGTGAA GACTGGGACG ACACTGGGTA GAATCTAGTT TTTAATTATT4 080 
ATTAATATAA AGGATCAAAT TAATTTAAAT ATGAATCTGA AGTCCACAGA ACTTTNNNNN4 1 40 
AAGTGCTGTC CAGGCCAACA CTTTGGTAAA ATGCAAATTA TGATATGGAC GTTATCATTG4 2 00 
GTCTGGTGAG ATGTTTCATA TTTGTGACAG TTAATTTAAA AATTATGACT TAATGCTGCC4260 
TGTGTCTATG GGGTTCTGTC TTCTTTGATA GCCATCTATT CATCTGGATC ATGGGACCCT4 320 
CTCTAATCCT TCCACCAATC AAATAAGCTA TTGCTATTGG TTTGGAGTTG AGATATCAGT4 380 
CTCGGAAACT TCTGAAAAAT GCTAATAATT ACCCAAGGAT TATGTCAAAT TTTAAAATAA4 4 4 0 
ATGTGTGTGT GTTTCTTT *,e 0 
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S5££^ G M ™ TACA AAGTGTCCTA CAAGGGGCCA GGACCAGGCA TCAAGTTCAG 84 0 
TGCAGAGGCC CTGCGCTGCC ACCTCCGGGA CCATGTGAAT GTATCCATGG TAGAGGTCAC 900 
TTCAATACCT CTGAATGGGA GGGTTATCTG CCCAAGGAGA GCA^AGGAC 960 
CAAGGCTGGG CCTTGGGGCA GGTGTGCTGT TGTGTCGTCA GCGGGATCTC TGAAGTCCTC1020 
CCAACTAGGC AGAGAAATCG ATGATCATGA CGCAGTCCTG AGGTTTAATG GGGCACCCAC10B0 
AGCCAACTTC CAACAAGATG TGGGCACAAA AACTACCATT CGCCTGATGA ACTCTCAGTT 1140 
GG ™ ACCACA GAGAAGCGCT TCCTCAAAGA CAGTTTGTAC AATGAAGGAA TCCTAATTGT 1200 
SSSSSf 1 TCTGTATACC ACTCAGATAT CCCAAAGTGG TACCAGAATC CGGATTATAA 1260 
TTTCTTTAAC AACTACAAGA CTTATCGTAA GCTGCACCCC AATCAGCCCT TTTACATCCT1320 
™^« CAG ATGCCTTGGG AGCTATGGGA CATTCTTCAA GAAATCTCCC CAGAAGAGAT 1380 
TCAGCCAAAC CCCCCATCCT CTGGGATGCT TGGTATCATC ATCATGATGA CGCTGTGTGA1440 
CCAGGTGGAT ATTTATGAGT CCCTCCCATC CAAGCGCAAG ACTGACGTGT GCTACTACTA1500 
CCAGAAGTTC TTCGATAGTG CCTGCACGAT GGGTGCCTAC CACCCGCTGC TCTATGAGAA1560 
GAATTTGGTG AAGCATCTCA ACCAGGGCAC AGATGAGGAC ATCTACCTGC TTGGAAAAGC1620 
CACACTGCCT GGCTTCCGGA CCATTCACTG CTAAGCACAG GCTCCTCACT CTTCTCCATC1680 
AGGCATTAAA TGAATGGTCT CTTGGCCACC CCAGCCTGGG AAGAACATTT TCCTGAACAA1740 
TTCCAGCCTG CTCCTTTTAC TCTAGGGGCC TCTGTCAGCA AGACCATGGG GACTTCAAGA1 800 
AGGAAATCAG GTCCAGCCTT CCCTGTAGCC AGACAGTTTA TGAGCC^GA IBSO 
r^™ C ACACACATGC ACACATATCT AGCATTCTTT CCAGACAGCA TCCTCCCCGC1 920 
CTTCCACCTT GGTAGATGCA AGGTCTATCT CTCCCATCAG GGCTGCCAAA GCTGGGCTTT1 980 
GTTTTTCCCA GCAGAATGAT GCCATTCTCA CAAACCAATG CTCTATATTG CTTNGAAGTC2040 
TGCATCTAAA TATTGATTTC ACGNTTTTAA AGNAAATTCT NNCTTAAATT ACAATTGTGC2100 
CCAATGCAGG GTGGNCTCTN NGGGGGGCAA GTAGGTGGTA CAGGGGATTG GAAACATCCT2 160 
CCGCGCCTCC AGAGAAAAGT TGCTCCCGAG GTCCATGCCC CTGGAACGTG TTCCTATCAC2220 
TCTGGCTGGT TGGGCTGGTC CTTAGACTGG GTGCTTATGA TTAAAAGGGT CTTGGTTAAG2280 
CCCACTTTCC CTCTCCATGT GGAGATGGAA GGTAGAGAAG GATACAGTGT CTATCCTCAA2340 
lll^l ACGG TTCAGTGAGA GAGGCAGACA TCTGAACAGG NCAGGTAGGA TTCAGTGTGC24 00 
TCAGTGCACT GGGGATTTGG AGAGAGATGG GCTTGCTCTC TCTGTGCACC CAGGAGGGCC24 60 
A ^ ACTTAA ^ACTGTGTTT GTGGATCAGA GAAGGCTTTA TAGCACAGGG GGCATTCAGA2520 
TGAGTCTTAG AGGAAGAGAA GAAACATGGC AAGCAGATTA CATCTGAGCC GTTTGAATTG2580 
TCTTCCCATG TTTATTTTCT AAGATCTACC TGAACTTAGN AGACTCAAGA2 640 
TATTTTTTTA GGAAACCTCC TACCCATGTC TGAGGTAGCA AGTGCAGCCT CACGACAGAT 2700 
AGGAGGCAAT CCAGAGCCAC AAAACGTGAT TCCTCCAGGC TCTGCCTGGC CTGACCCTGT2760 
^J G ^ AGCT GGGTTTACA ? ACCAGTCCCA TTCTTCCTTT TCAATACCTA CCCCCAAATC2 820 
TTCTCCTAAC CACCATCTGT TTTTTTTTAG TTAAAGCATT TTTTGCTTTA AAAGCATCCT2 880 
GACCCCAATT TCTTTGAGCT CACGGGCCTT TTGCTGAAGG TCTCTCAGGG TGTAGTGGTG2 940 
I GGC J GTCTG GACTTAACGT CACTCTCAGN AGGTCAGAAC CTTNGGAGAT CAGAACTGAT3000 
TCTCACCAGG TGTGAGAGGT GTGGNTANGC AGATTGCAAT GCTCTGCACC TCTTNCCTTG3060 
CAAGTGAGNC AACTTNCAGG NCTCTCTGGG NCAGAGGCTG GCCCACTGTA GTTTGCAGAC3120 
A J G "^ CCA GATGGNTTTT ACTAAGTCCC CTCTCCCTGN ATANGGGAAT CCTGNCTGGN3 1 8 0 
ACCAGCGCAN GCCCTNNGGT GTNGGANNGA GGTTNAAAAG ACTTGNCACA GGNATCACCA324 0 
r™™^ GNTAGANGCC AGGATTCCTA GACCCAGGGC TCTGCACTCT CAAGGCTGGC33O0 
GGGA ? GTGCT CAAGGGGGTC TAATGTTTGG GCTCCAAACT AACCATCTCG GAGCTGGGCT3360 
CCTCATTTAC TGCCAAACCC TCAGNCTTAT GTAGCNTAGA AAGGGCCCTG GANGTGNAGA3 420 
AAGCCTGGAT TTTCAAATTG ATGCTCCCCT ACTNGACTAG NCTGTGCCAC TCNTGGGCAA3 480 
ATGCTCTTCC TTGAGCCTGT TTCCACACCT GTAAAGTGGG GATGATGATC CTATCTCACT3 540 
GCTTTTNGTG NAGGATTACA GGNNAAAGCA CCTGTCCTGG CTCTGTACCT GGCACGTAGT3600 
XKS?* GTT ^GCTG GTTTCCTTCC TGCCTTTAGT AGGGACCTGC TcSScSIsS 
CACCTCGGCT GCATGCACCC TGCTGTGACG GAGGCTAGTG TGGAAGAGGT CCTGTCCTCA3720 
TGTCTTATTG GGAGACAACA ACTGTCCTCC TTGGAACACC CAAGAAACCA37 8 0 
TGNCAAAGCA GTGGACAACA CAGAACACGN CCCTCCTCCT CGCTGCCTGC AGCTNCCAAT 3840 
CTGATTCTGC TTGGGAATGG GCGGANCACG NTGGGCTGCT TAACTGCTGT AT AGGACAAG 3900 
CCCCTTACCC CTCTCTGGGC CCATGAATTC CTGGCTTGGT TTATGTTCTG ATTTGACACA3 960 
S^H» TAA TCTTCGAATC ATGACACTGA GTGCAGAGGA GGTGGCATTC CGACAGCAGG 4020 
ACATACATGT TNGGTGTGAA GACTGGGACG ACACTGGGTA GAATCTAGTT TTTAATTATT4 080 
ATTAATATAA AGGATCAAAT TAATTTAAAT ATGAATCTGA AGTCCACAGA ACTTTNNNNN4 140 
AAGTGCTGTC CAGGCCAACA CTTTGGTAAA ATGCAAATTA TGATATGGAC GTTATCATTG4 200 
GTCTGGTGAG ATGTTTCATA TTTGTGACAG TTAATTTAAA AATTATGACT TAATGCTGCC4260 
TGTGTCTATG GGGTTCTGTC TTCTTTGATA GCCATCTATT CATCTGGATC ATGGGACCCT4 320 
CTCTAATCCT TCCACCAATC AAATAAGCTA TTGCTATTGG TTTGGAGTTG AGATATCAGT4 380 
CTCGGAAACT TCTGAAAAAT GCTAATAATT ACCCAAGGAT TATGTCAAAT TTTAAAATAA4 440 
ATGTGTGTGT GTTTCTTT 

4458 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO: 615: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1562 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 

hergestellte partielle cDNA 

(Hi) HYPOTHETISCH: NEIN 
(Hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 615 

TGGAGGCAGC TAGCGCGAGG GTGGGGAGCG CTGAGCCGCG CGTCGTGCCC TGCGCTGCCC 60 
AGACTAGCGA ACAATACAGT CAGGATGGCT AAAGGTGACC CCAAGAAACC AAAGGGCAAG 120 
ATGTCCGCTT ATGCCTTCTT TGTGCAGACA TGCAGAGAAG AACATAAGAA GAAAAACCCA 180 
GAGGTCCCTG TCAATTTTGC GGAATTTTCC AAGAAGTGCT CTGAGAGGTG GAAGACGATG 240 
TCCGGGAAAG AGAAATCTAA ATTTGATGAA ATGGCAAAGG CAGATAAAGT GCGCTATGAT 300 
CGGGAAATGA AGGATTATGG ACCAGCTAAG GGAGGCAAGA AGAAGAAGGA TCCTAATGCT 360 
CCCAAAAGGC CACCGTCTGG ATTCTTCCTG TTCTGTTCAG AATTCCGCCC CAAGATCAAA 420 
TCCACAAACC CCGGCATCTC TATTGGAGAC GTGGCAAAAA AGCTGGGTGA GATGTGGAAT 480 
AACTTAAATG ACAGTGAAAA GCAGCCTTAC ATCACTAAGA CGGCAAAGCT GAAGGAGAAG 540 
TACGAGAAGG ATGTTGCTGA CTATAAGTCG AAAGGAAAGT TTGATGGTGC AAAGGGTCCT 600 
GCTAAAGTTG CCCGGAAAAA GGTGGAAGAG GAAGATGAAG AAGACGGGGG GGGGGGGGGG 660 
GGGGGGGGGG GGGGGACGTA TAGTCGGGTC GGCTGGTGGA GTAGCCCAAA AGAAGGGGAG 720 
CGCCGTAATT GACACATCTC TTATTTGAGA AGTGTCTGTT GCCCTCATTA GGTTTAATTA 780 
CAAAATTTGA TCACGATCAT ATTGTAGTCT CTCAAAGTGC TCTAGAAATT GTCAGTGGTT 840 
TACATGAAGT GGCCATGGGT GTCTGGAGCA CCCTGAAACT GTATCAAAGT TGTACATATT 900 
TCCAAACATT TTTAAAATGA AAAGGCACTC TCGTGTTCTC CTCACTCTGT GCACTTTGCT 960 
GTTGGTGTGA CAAGGCATTT AAAGATGTTT CTGGCATTTT CTTTTTATTT GT AAGGTGGT 1020 
GGTAACTATG GTTATTGGCT AGAAATCCTG AGTTTTCAAC TGTATATATC TATAGTTTGT 1080 
AAAAAGAACA AAACAACCGA GACAAACCCT TGATGCTCCT TGCTCGGCGT TGAGGCTGTG1 1 4 0 
GGGAAGATGC CTTTTGGGAG AGGCTGTAGC TCAGGGCGTG CACTGTGAGG CTGGACCTGT1200 
TGACTCTGCA GGGGGCATCC ATTTAGCTTC AGGTTGTCTT GTTTCTGTAT ATAGTGACAT12 60 
AGCATTCTGC TGCCATCTTA GCTGTGGACA AAGGGGGGTC AGCTGGCATG AGAATATTTT1320 
TTTTTTTAAG TGCGGTAGTT TTTAAACTGT TTGTTTTTAA ACAAACTATA GAACTCTTCAl 380 
TTGTCAGCAA AGCAAAGAGT CACTGCATCA ATGAAAGTTC AAGAACCTCC TGTACTTAAA14 40 
CACGATTCGC AACGTTCTGT TATTTTTTTT GTATGTTTAG AATGCTGAAA TGTTTTTGAA1 500 
GTTAAATAAA CAGTATTACA TTTTTAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA1560 
^ 1562 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 616: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 2278 Basenpaare 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 615: 



10 



15 



(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 1562 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(III) HYPOTHETISCH: NEIN 

(ill) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

20 (vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 615 

25 TGGAGGCAGC TAGCGCGAGG GTGGGGAGCG CTGAGCCGCG CGTCGTGCCC TGCGCTGCCC 60 
AGACTAGCGA ACAATACAGT CAGGATGGCT AAAGGTGACC CCAAGAAACC AAAGGGCAAG 120 
ATGTCCGCTT ATGCCTTCTT TGTGCAGACA TGCAGAGAAG AACATAAGAA GAAAAACCCA 180 
GAGGTCCCTG TCAATTTTGC GGAATTTTCC AAGAAGTGCT CTGAGAGGTG GAAGACGATG 240 
TCCGGGAAAG AGAAATCTAA ATTTGATGAA ATGGCAAAGG CAGATAAAGT GCGCTATGAT 300 
CGGGAAATGA AGGATTATGG ACCAGCTAAG GGAGGCAAGA AGAAGAAGGA TCCTAATGCT 360 
CCCAAAAGGC CACCGTCTGG ATTCTTCCTG TTCTGTTCAG AATTCCGCCC CAAGATCAAA 420 
TCCACAAACC CCGGCATCTC TATTGGAGAC GTGGCAAAAA AGCTGGGTGA GATGTGGAAT 480 
AACTTAAATG ACAGTGAAAA GCAGCCTTAC ATCACTAAGA CGGCAAAGCT GAAGGAGAAG 54 0 
TACGAGAAGG ATGTTGCTGA CTATAAGTCG AAAGGAAAGT TTGATGGTGC AAAGGGTCCT 600 
35 GCTAAAGTTG CCCGGAAAAA GGTGGAAGAG GAAGATGAAG AAGACGGGGG GGGGGGGGGG 660 
GGGGGGGGGG GGGGGACGTA TAGTCGGGTC GGCTGGTGGA GTAGCCCAAA AGAAGGGGAG 720 
CGCCGTAATT GACACATCTC TTATTTGAGA AGTGTCTGTT GCCCTCATTA GGTTTAATTA 780 
CAAAATTTGA TCACGATCAT ATTGTAGTCT CTCAAAGTGC TCTAGAAATT GTCAGTGGTT 840 
TACATGAAGT GGCCATGGGT GTCTGGAGCA CCCTGAAACT GTATCAAAGT TGTACATATT 900 
40 TCCAAACATT TTTAAAATGA AAAGGCACTC TCGTGTTCTC CTCACTCTGT GCACTTTGCT 960 
GTTGGTGTGA CAAGGCATTT AAAGATGTTT CTGGCATTTT CTTTTTATTT GTAAGGTGGT 1020 
GGTAACTATG GTTATTGGCT AGAAATCCTG AGTTTTCAAC TGTATATATC TATAGTTTGT 1080 
AAAAAGAACA AAACAACCGA GACAAACCCT TGATGCTCCT TGCTCGGCGT TGAGGCTGTG 1140 
GGGAAGATGC CTTTTGGGAG AGGCTGTAGC TCAGGGCGTG CACTGTGAGG CTGGACCTGT1200 
45 TGACTCTGCA GGGGGCATCC ATTTAGCTTC AGGTTGTCTT GTTTCTGTAT ATAGTGACAT 1260 
AGCATTCTGC TGCCATCTTA GCTGTGGACA AAGGGGGGTC AGCTGGCATG AGAATATTTT 1320 
TTTTTTTAAG TGCGGTAGTT TTTAAACTGT TTGTTTTTAA ACAAACTATA GAACTCTTCA1380 
TTGTCAGCAA AGCAAAGAGT CACTGCATCA ATGAAAGTTC AAGAACCTCC TGTACTTAAA1440 
CACGATTCGC AACGTTCTGT TATTTTTTTT GTATGTTTAG AATGCTGAAA TGTTTTTGAA1 500 
50 GTTAAATAAA CAGTATTACA TTTTTAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA AAAAAAAAAA1560 

1562 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO: 616: 

55 (i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
(A) LANGE: 2278 Basenpaare 
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(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs di 
hergestellte partielle cDNA 



PCT/DE99/01258 



Assemblierung und Editienjng 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 616 

GGCAATTTCC GTTAGGTGCT GAAGGCTGTG GCGCGCGGCT GTCCCCATTC CCACGTGAAG 60 
CGCTACGCTA GCATCGCTCG GCTGGCGGCT CCCAGCTCGC CGCGGAGCAG TCCCGGCAGC 120 
AGCGGGGGAC CGGAAGTGGC TCGCGGAGGC TCAGAAGCTA GTCCCGGAGC CCGGCGTGTG 180 
GCGCCTCGGA GCACGGTGAC GGCGCCATGT CCCTAATCTG CTCCATCTCT AACGAAATGC 240 
CGGAGCACCC ATGTGTATCC CCTGTCTCTA ATCATGTTTA TGAGCGGCGG CTCATCGAGA 300 
AGTACATTGC GGAGAATGGT ACCGACCCCA TCAACAACCA GCCTCTCTCC GAGGAGCAGC 360 
TCATCGACAT CAAAGTTGCT CACCCAATCC GGCCCAAGCC TCCCTCAGCC ACCAGCATCC 420 
CGGCCATTCT GAAAGCTTTG CAGGATGAGT GGGATGCAGT CATGCTGCAC AGCTTCACTC 480 
TGCGCCAGAG CTGCAGACAA CCCGCCAAGA GCTGTCACAC GCTCTGTACC AGCACGATGC 540 
CGCCTGCCGT GTCATTGCCC GTCTCACCAA GGAAGTCACT GCTGCCCGAG AAGCTCTGGC 600 
TACCCTGAAA CCACAGGCTG GCCTCATTGT GCCCCAGGCT GTGCCAAGTT CCCAACCAAG 660 
TGTTGTGGGT GCGGGTGAGC CAATGGATTT GGGTGAGCTG GTGGGAATGA CCCCAGAGAT 720 
TATTCAGAAG CTTCAAGACA AAGCCACTGT GCTAACCACG GAGCGCAAGA AGAGAGGGAA 780 
GACTGTGCCT GAGGAGCTGG TGAAGCCAGA AGAGCTCAGC AAATACCGGC AGGTGGCATC 840 
CCACGTGGGG TTGCACAGTG CCAGCATTCC TGGGATCCTG GCCCTGGACC TCTGCCCGTC 900 
CGACACCAAC AAGATCCTCA CTGGTGGGGC GGATAAAAAT GTCGTTGTGT TTGACAAAAG 960 
TTCTGAACAA ATCCTGGCTA CCCTCAAAGG CCATACCAAG AAGGTCACCA GCGTGGTGTT1020 
TCACCCTTCC CAGGACCTGG TGTTTTCTGC TTCCCCCGAT GCCACTATCA GGATTTGGTC1080 
GGTCCCCAAT GCCTCTTGTG TACAGGTGGT TCGGGCCCAT GAGAGTGCTG TGACAGGCCT 1140 
CAGCCTTCAT GCCACTGGCG ACTATCTCCT GAGCTCCTCC GATGATCAGT ACTGGGCTTT1 200 
CTCTGACATC CAGACAGGGC GTGTGCTCAC CAAGGTGACA GATGAGACCT CCGGCTGCTC1260 
TCTCACCTGT GCACAGTTCC ACCCTGACGG ACTCATCTTT GGAACAGGAA CCATGGACTC1320 
TCAGATCAAG ATCTGGGACT TGAAGGAACG TACTAATGTG GCCAACTTCC CTGGCCACTC1380 
GGGCCCCATC ACTAGCATCG CCTTCTCTGA GAATGGTTAC TACCTGGCTA CAGCGGCTGA1 440 
TGACTCCTCT GTCAAGCTCT GGGATCTGCG CAAGTTAAGA ACTTTAAGAC TTTGCAGCTG1500 
GATAACAACT TTGAGGTAAA GTCACTGATC TTTGACCAGA GTGGTACCTA CCTGGCTCTT 1560 
GGGGGCACGG ATGTCCAGAT CTACATCTGC AAACAATGGA CGGAGATTCT TCACTTTACA1 620 
GAGCATAGCG GCCTGACCAC AGGGGTGGCC TTCGGGCATC ACGCCAAGTT CATCGCTTCA1 680 
ACAGGCATGG ACAGAAGCCT CAAGTTCTAC AGCCTGTAGG CCCTGGCCCT TCTGATGGAA1 740 
GCTGGGCCTC ATCTCAGTAG AGGGGTAGAA TTAGGGTTTG GGGGGGGGTG GGGGGAATCT1 800 
ATGGGGGGAG GGGGCTCTGT GGGGTGGGAC ATTCACATCA TTTCACTCTG GTCTGAGTGG1860 
TGGCCTGAGA ACCATGGTGG CATGGACCAC CCTCATCCAT GCAACTCCAG GCCCCATGGG1 920 
AACGGATGTG GAAGGAAGAA CTGTCACCCT CTTAAGGCCC AGGGTCGGAG CCCAGGGCCT1980 
CTCCCTTCCT GTCGTTCAAT GGACGTGGTG GTGGCTGTTC CACACCCATT TTGTTGCAGT204 0 
TCCTGTGAGA CAGGAGAGGC TGAGCCAAGG GAACTGTGAA GGGGATGGGC AGGAGGGCTT2100 
GTGCAGGGTT TTGTAAGCAG TGATCTAGTT TCATTAAAAA AAGAAAACAA TAACCATAAC 2160 
CACCTCCCCG TGTCTGTCTG CACCAGGAGC ACCTGGGACT GGGAAGTCAA GGGGAGGGAG2220 
CACACACTGG GACACTGGCT TCCGGGAAGC CCATCTTCCT TTCCTTTCAC AGCTCTTA 2278 
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(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

5 (ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielte cDNA 



(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
10 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

15 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: I 

20 

GGCAATTTCC GTTAGGTGCT GAAGGCTGTG 
CGCTACGCTA GCATCGCTCG GCTGGCGGCT 
AGCGGGGGAC CGGAAGTGGC TCGCGGAGGC 
GCGCCTCGGA GCACGGTGAC GGCGCCATGT 

25 CGGAGCACCC ATGTGTATCC CCTGTCTCTA 
AGTACATTGC GGAGAATGGT ACCGACCCCA 
TCATCGACAT CAAAGTTGCT CACCCAATCC 
CGGCCATTCT GAAAGCTTTG CAGGATGAGT 
TGCGCCAGAG CTGCAGACAA CCCGCCAAGA 

30 CGCCTGCCGT GTCATTGCCC GTCTCACCAA 
TACCCTGAAA CCACAGGCTG GCCTCATTGT 
TGTTGTGGGT GCGGGTGAGC CAATGGATTT 
TATTCAGAAG CTTCAAGACA AAGCCACTGT 
GACTGTGCCT GAGGAGCTGG TGAAGCCAGA 

35 CCACGTGGGG TTGCACAGTG CCAGCATTCC 
CGACACCAAC AAGATCCTCA CTGGTGGGGC 
TTCTGAACAA ATCCTGGCTA CCCTCAAAGG 
TCACCCTTCC CAGGACCTGG TGTTTTCTGC 
GGTCCCCAAT GCCTCTTGTG TACAGGTGGT 

40 CAGCCTTCAT GCCACTGGCG ACTATCTCCT 
CTCTGACATC CAGACAGGGC GTGTGCTCAC 
TCTCACCTGT GCACAGTTCC ACCCTGACGG 
TCAGATCAAG ATCTGGGACT TGAAGGAACG 
GGGCCCCATC ACTAGCATCG CCTTCTCTGA 

45 TGACTCCTCT GTCAAGCTCT GGGATCTGCG 
GATAACAACT TTGAGGTAAA GTCACTGATC 
GGGGGCACGG ATGTCCAGAT CTACATCTGC 
GAGCATAGCG GCCTGACCAC AGGGGTGGCC 
ACAGGCATGG ACAGAAGCCT CAAGTTCTAC 

50 GCTGGGCCTC ATCTCAGTAG AGGGGTAGAA 
ATGGGGGGAG GGGGCTCTGT GGGGTGGGAC 
TGGCCTGAGA ACCATGGTGG CATGGACCAC 
AACGGATGTG GAAGGAAGAA CTGTCACCCT 
CTCCCTTCCT GTCGTTCAAT GGACGTGGTG 

55 TCCTGTGAGA CAGGAGAGGC TGAGCCAAGG 
GTGCAGGGTT TTGTAAGCAG TGATCTAGTT 
CACCTCCCCG TGTCTGTCTG CACCAGGAGC 
CACACACTGG GACACTGGCT TCCGGGAAGC 



>EQ ID NO: 616 

GCGCGCGGCT GTCCCCATTC CCACGTGAAG 60 
CCCAGCTCGC CGCGGAGCAG TCCCGGCAGC 120 
TCAGAAGCTA GTCCCGGAGC CCGGCGTGTG 180 
CCCTAATCTG CTCCATCTCT AACGAAATGC 24 0 
ATCATGTTTA TGAGCGGCGG CTCATCGAGA 300 
TCAACAACCA GCCTCTCTCC GAGGAGCAGC 360 
GGCCCAAGCC TCCCTCAGCC ACCAGCATCC 420 
GGGATGCAGT CATGCTGCAC AGCTTCACTC 480 
GCTGTCACAC GCTCTGTACC AGCACGATGC 540 
GGAAGTCACT GCTGCCCGAG AAGCTCTGGC 600 
GCCCCAGGCT GTGCCAAGTT CCCAACCAAG 660 
GGGTGAGCTG GTGGGAATGA CCCCAGAGAT 720 
GCTAACCACG GAGCGCAAGA AGAGAGGGAA 780 
AGAGCTCAGC AAATACCGGC AGGTGGCATC 84 0 
TGGGATCCTG GCCCTGGACC TCTGCCCGTC 900 
GGATAAAAAT GTCGTTGTGT TTGACAAAAG 960 
CCATACCAAG AAGGTCACCA GCGTGGTGTT 1020 
TTCCCCCGAT GCCACTATCA GGATTTGGTC1080 
TCGGGCCCAT GAGAGTGCTG TGACAGGCCT 114 0 
GAGCTCCTCC GATGATCAGT ACTGGGCTTT 1200 
CAAGGTGACA GATGAGACCT CCGGCTGCTC 1260 
ACTCATCTTT GGAACAGGAA CC ATGGACTC 1320 
TACTAATGTG GCCAACTTCC CTGGCCACTC 1380 
GAATGGTTAC TACCTGGCTA CAGCGGCTGA1 4 4 0 
CAAGTTAAGA ACTTTAAGAC TTTGCAGCTG1500 
TTTGACCAGA GTGGTACCTA CCTGGCTCTT1560 
AAACAATGGA CGGAGATTCT TCACTTTACA1620 
TTCGGGCATC ACGCCAAGTT CATCGCTTCA1 680 
AGCCTGTAGG CCCTGGCCCT TCTGATGGAA 174 0 
TTAGGGTTTG GGGGGGGGTG GGGGGAATCT 1800 
ATTCACATCA TTTCACTCTG GTCTGAGTGG1 860 
CCTCATCCAT GCAACTCCAG GCCCCATGGG 1920 
CTTAAGGCCC AGGGTCGGAG CCCAGGGCCT 1980 
GTGGCTGTTC CACACCCATT TTGTTGCAGT 2040 
GAACTGTGAA GGGGATGGGC AGGAGGGCTT 2100 
TCATTAAAAA AAGAAAACAA T AACCATAAC 2160 
ACCTGGGACT GGGAAGTCAA GGGGAGGGAG2 2 2 0 
CCATCTTCCT TTCCTTTCAC AGCTCTTA 2278 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 617: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 

(A) LANGE: 931 Basenpaare 

(B) TYP: Nukleinsaure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editieruna 

hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 
(hi) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 617 

CAGGGGCGTG CAGCCCGCTT GCCAATCAGA GCGCGGCTGA GCGGCCCCGC AGCCAACCCC 60 
CGAGGAGCGG CCGGCTGGCG TCCGCCGCGC CCAGGAGTTG GGGATGTCCT ACAAACCCAT 120 
CGCCCCTGCT CCCAGCAGCA CCCCTGGCTC CAGCACCCCT GGGCCGGGCA CCCCGGTCCC1 8 0 
TACAGGAAGC GTCCCGTCGC CGTCGGGCTC AGTGCCAGGA GCCGGCGCTC CTTTCAGACC2 4 0 
GCTGTTTAAC GACTTTGGAC CGCCTTCCAT GGGCTACGTG CAGGCGATGA AGCCACCCGG300 
an™^ GC TCCCAGAGCA CCTACACGGA CCTGCTGTCA GTCATAGAGG AGATGGGCAA3 6 0 
™ A ™ CGG CCTACCTATG CTGGCAGCAA GAGCGCCATG GAGCGCCTGA AGAGAGGTAT420 
CATCCATGCC CGGGCCCTAG TCAGAGAGTG CCTGGCAGAG ACAGAGCGGA ACGCCCGCAC4 80 
GTAACAGGAA GCGCCTCGGC CTCAGCGTCT GGACCTATCC GGCCACTGCA GAGCACCCGC540 
TTCTCCCTGG CCTTCATCCC GAGTTGCACT AACCATCCTG GGCTTCCTGT S!SSS§mS 
TTGGTGGGTC CCCTCCAGGA ACCAAGGAGT GGCCCTCCAG GTGGCAGCAC TAAGGACACC660 
^^ ACAAC A**™* AGCGAGGTCC CCATGAGTCC CACCCATGAC CTGCCgSaG7 2 S 
TGTTGCCCAC CGGAACTTTT GTGGCCCCTA CCGCTCAGCC CTTCCCAGCA CTTCTCCCAC7 80 
JIJ G I CCCGA GCC TCCTTCT CGCCCAGCAG GGGCACAGGC CTGGCACCTC CCTGCCTTGT840 
GTCCTGAGCC ATAGTGACTC TTTTATCTGT GTGTCTTTTG CTAAATATGC CCTTTTTATA900 
TTAATAAAAG ATGATTTGGA GTTGTGCTCT C ixiiAiasuu 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 618 

(A) LANGE: 447 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO: 617: 

(i) SEQUENZ CHARAKTERISTIK: 
5 (A) LANGE: 931 Basenpaare 

(B) TYP: NukleinsSure 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 (ii) MOLEK0LTYP: aus einzelnen ESTs durch Assemblierung und Editierung 
hergestellte partielle cDNA 

(iii) HYPOTHETISCH: NEIN 

15 (iii) ANTI-SENSE: NEIN 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 
(C) ORGAN: 

20 

(vii) SONSTIGE HERKUNFT: 

(A) BIBLIOTHEK: cDNA library 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 617 

25 

CAGGGGCGTG CAGCCCGCTT GCCAATCAGA GCGCGGCTGA GCGGCCCCGC AGCCAACCCC 60 
CGAGGAGCGG CCGGCTGGCG TCCGCCGCGC CCAGGAGTTG GGGATGTCCT ACAAACCCAT 120 
CGCCCCTGCT CCCAGCAGCA CCCCTGGCTC CAGCACCCCT GGGCCGGGCA CCCCGGTCCC180 
TACAGGAAGC GTCCCGTCGC CGTCGGGCTC AGTGCCAGGA GCCGGCGCTC CTTTCAGACC24 0 

30 GCTGTTTAAC GACTTTGGAC CGCCTTCCAT GGGCTACGTG CAGGCGATGA AGCCACCCGG300 
CGCCCAGGGC TCCCAGAGCA CCTACACGGA CCTGCTGTCA GTCATAGAGG AGATGGGCAA3 6 0 
AGAGATCCGG CCTACCTATG CTGGCAGCAA GAGCGCCATG GAGCGCCTGA AGAG AGGT AT 420 
CATCCATGCC CGGGCCCTAG TCAGAGAGTG CCTGGCAGAG ACAGAGCGGA ACGCCCGCAC480 
GTAACAGGAA GCGCCTCGGC CTCAGCGTCT GGACCTATCC GGCCACTGCA GAGCACCCGC54 0 

35 TTCTCCCTGG CCTTCATCCC GAGTTGCACT AACCATCCTG GGCTTCCTGT CCTGTGTCCC600 
TTGGTGGGTC CCCTCCAGGA ACCAAGGAGT GGCCCTCCAG GTGGCAGCAC TAAGGACACC 660 
CCCCCACAAC AAGAGTTAGC AGCGAGGTCC CCATGAGTCC CACCCATGAC CTGCCGACAG7 2 0 
TGTTGCCCAC CGGAACTTTT GTGGCCCCTA CCGCTCAGCC CTTCCCAGCA CTTCTCCCAC7 8 0 
TTTGTCCCGA GCCTCCTTCT CGCCCAGCAG GGGCACAGGC CTGGCACCTC CCTGCCTTGT84 0 

40 GTCCTGAGCC ATAGTGACTC TTTTATCTGT GTGTCTTTTG CTAAATATGC CCTTTTTATA900 
TTAATAAAAG ATGATTTGGA GTTGTGCTCT C 931 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 618 

45 (A) LANGE: 447 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

so (ii) MOLEK0LTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 618: 

ELPSSPPPGL PEVAPDATST GLPDTPAAPE TSTNYPVECT EGSAGPQSLP LPILEPVKNP 60 
CSVKDQTPLQ LSVEDTTSPN TKPCPPTPTT PETWGGGGGG APSSTPCSAH LTPSSLFPSS120 
LESSSEQKFY NFVILHARAD EHIALRVREK LEALGVPDGA TFCEDFQVPG RGELSCLQDA180 
10 IDHSAFIILL LTSNFDCRLS LHQVNQAMMS NLTRQGSPDC VIPFLPLESS PAQLSSDTAS240 
LLSGLVRLDE HSQIFARKVA NTFKPHRLQA RKAMWRKEQD TRALREQSQH LDGERMQAAA300 
LNAAYSAYLQ SYLSYQAQNE QLQVAFGSHM SFGTGAPYGV RMPFGGQGPL GAPPPFPTWP360 
GCPQPPPLHA WQAGTPPPPS PQPAAFPQSL PFPQSPAFPT ASPAPPQSPG LQPLIIHHAQ420 
MVQLGLNNHM WNQRGSQAPE DKTQEAE 447 

15 

(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 619 

(A) LANGE: 205 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

20 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 619: 

ADAGGGTERS LLSLPPELLV LPGTDGAAPG GFWEPHVIWD WGALWGQNAL WGPGAPGSPA 60 

TLSHLAGVPA AATPARMAGW HPPTALPTAS SLSTVTALPA VPSLPYGLTR TPSEPRAATP120 

35 HYPPRTDGTA GAEQPHVEPE RVPGARGQDA GGRMTACPCL TTWGTPLDPG IGQDPIEHPG180 

LPCALWTVED EVICHFQDIV REPFI 205 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 620 

(A) LANGE: 409 Aminosauren 
40 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

/n\ TOPHI nftlP- linoar 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 618: 

ELPSSPPPGL PEVAPDATST GLPDTPAAPE TSTNYPVECT EGSAGPQSLP LPILEPVKNP 60 
CSVKDQTPLQ LSVEDTTSPN TKPCPPTPTT PETWGGGGGG APSSTPCSAH LTPSSLFPSS120 
LESSSEQKFY NFVILHARAD EHIALRVREK LEALGVPDGA TFCEDFQVPG RGELSCLQDA180 
IDHSAFIILL LTSNFDCRLS LHQVNQAMMS NLTRQGSPDC VIPFLPLESS PAQLS S DTAS 240 
LLSGLVRLDE HSQIFARKVA NTFKPHRLQA RKAMWRKEQD TRALREQSQH LDGERMQAAA300 
LNAAYSAYLQ SYLSYQAQME QLQVAFGSHM SFGTGAPYGV RMPFGGQGPL GAPPPFPTWP360 
GCPQPPPLHA WQAGTPPPPS PQPAAFPQSL PFPQSPAFPT ASPAPPQSPG LQPLIIHHAO420 
MVQLGLNNHM WNQRGSQAPE DKTQEAE 447 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 619 



(A) LANGE: 205 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) H YPOTH ETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 619: 

ADAGGGTERS LLSLPPELLV LPGTDGAAPG GFWEPHVIWD WGALWGQNAL WGPGAPGSPA 60 
TLSHLAGVPA AATPARMAGW HPPTALPTAS SLSTVTALPA VPSLPYGLTR TPSEPRAATP120 
HYPPRTDGTA GAEQPHVEPE RVPGARGQDA GGRMTACPCL TTWGTPLDPG IGQDPIEHPG180 
LPCALWTVED EVICHFQDIV REPFI 205 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 620 



(A) LANGE: 409 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



WO 99/55858 



PCT/DE99/01258 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 620: 

KSRLSVTLMP VQLSEHPEWN ESMHSLRISV G6LPVLASMT KAADPRFRPR WKVILTFFVG 60 
AAILWLLCSH RPAPGRPPTH NAHNWRLGQA PANWYNDTYP LSPPQRTPAG IRYRIAVIAD120 
5 LDTEPTAQDE NTWRSDLKKG YLTLSDSGDK VAVEWDKDHG VLESHLAEKG RGMELSDLIV180 
FNGKLYSVDD RTGVVYQIEG SKAVPWVILS DGDGTVEKGF KAEWLAVKDE RLYVGGLGKE240 
WTTTTGDWN ENPEWVKWG YKGSVDHENW VSNYNALRAA AGIQPPANLI HESACWSDTL300 
QRWFFLPRRA SQERYSEKDD ERKGANLLLS ASPDFGDIAV SHVGAWPTH GFSSFKFIPN360 
TDDQIIVALK SEEDSGRVAS YIMAFTLDGR FLLPETKIGS VKYEGIEFI 409 

10 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 621 

(A) LANGE: 249 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

15 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 621: 

KLSPDGLAQC FRFELNELDA FVFHASDLGL RQQEAPVQRE GHDVGGDSAA VLLGFEGHND 60 
LVVGVGDELE GREAVSGDHR PDVAHSDVAE VRGGAQQQVG ALALWLLAV ALLAGAARQE120 
30 EPALQRVTPA GRLMDEVSWR LDAGSSPQGV WGHPVLWH AALVAHHLHP LRVLVHHITR180 
SGRPLLAQAA HVQTLVLHCQ PFGLEAFLHG AVAVGQNHPG HGFAAFDLVD DPRPVIHGVE240 
FPIENNQVG 249 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 622 

35 (A) LANGE: 255 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

ir\\ tahai A/Mr. 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 620: 

KSRLSVTLMP VQLSEHPEWN ESMHSLRISV GGLPVLASMT KAADPRFRPR WKVILTFFVG 60 
AAILWLLCSH RPAPGRPPTH NAHNWRLGQA PANWYNDTYP LSPPQRTPAG IRYRIAVIAD120 
LDTEPTAQDE NTWRSDLKKG YLTLSDSGDK VAVEWDKDHG VLESHLAEKG RGMELSDLIV180 
FNGKLYSVDD RTGVVYQIEG SKAVPWVILS DGDGTVEKGF KAEWLAVKDE RLYVGGLGKE2 4 0 
WTTTTGDWN ENPEWVKWG YKGSVDHENW VSNYNALRAA AGIQPPANLI HESACWSDTL300 
QRWFFLPRRA SQERYSEKDD ERKGANLLLS ASPDFGDIAV SHVGAWPTH GFSSFKFIPN360 
TDDQIIVALK SEEDSGRVAS YIMAFTLDGR FLLPETKIGS VKYEGIEFI 409 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 621 



(A) LANGE: 249 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 621: 

KLSPDGLAQC FRFELNELDA FVFHASDLGL RQQEAPVQRE GHDVGGDSAA VLLGFEGHND 60 
LVVGVGDELE GREAVSGDHR PDVAHSDVAE VRGGAQQQVG ALALWLLAV ALLAGAARQE 120 
EPALQRVTPA GRLMDEVSWR LDAGSSPQGV WGHPVLWH AALVAHHLHP LRVLVHHITR180 
SGRPLLAQAA HVQTLVLHCQ PFGLEAFLHG AVAVGQNHPG HGFAAFDLVD DPRPVIHGVE240 
FPIENNQVG 24 9 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 622 



(A) LANGE: 255 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 622: 

AAAPVSLHDA AGDLRRDPGG GGGGGVPHGG GEGQEWPAE PGVPAPQHAE PVAAAGAAQQ 60 
LQTEEQPGLQ RLRLGPVRGA ARGGDARVRG PRGDRRVNPE SARALLPGDP QGPGTAAPRA120 
LGLPPRCEPV GAPLAALALA RERRERGRFP RPCKCLFFNS SQCELCCECV RGGAPALSRR1 8 0 
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RVATPCPCPM VCNSDFAHRS TVPPSAHPFT LTPTLSLNTF IIVRRGRWDF GRSAAATASG2 4 0 
GLIFIFALRW LKAFI 255 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 623 

5 (A)LANGE: 196 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



15 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 623: 

20 

INAFSHRNAK ININPPDAVA AALRPKSQRP RLTIIKVFSE SVGVSVNGCA LGGTVERCAK 60 
SELQTIGQGH GVATRRRLSA GAPPRTHSQQ SSHWEELKNK HLQGRGKRPR SRRSRARASA120 
ARGAPTGSQR GGSPSARGAA VPGPCGSPGS RARALSGFTR RSPRGPRTRA SPPRAAPLTG180 
PSRSRWSPGC SSVCSC 196 

25 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 624 

(A) LANGE: 242 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

30 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 624: 

VESHRRAHTH TTVRSPETAR GWKPWPHRLS RYVHSPGRQP HGHGQHLCFC SGRRAFGGHP 60 
RQGARASLLA LGLENSPGGS SPEERLGRLA VAGPPRGAQN VSQAGPEAEA PPLRFGHAWG120 
45 AQTPRLGAPG PWTPLPTLPS HIPPFWSQTP AQRKEGFTEE GQGRAWPQGG DEDISGPGSC180 
RLLWEEEPCV CKLLGLAARP TAGPSLDPCT WPSSCPLAAP GLGTGIEPRG LGWLGQGRDR240 
EG 242 



(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 625 
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RVATPCPCPM VCNSDFAHRS TVPPSAHPFT LTPTLSLNTF IIVRRGRWDF GRSAAATASG240 
GLIFIFALRW LKAFI 255 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 623 



(A) LANGE: 196 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 623: 

INAFSHRNAK ININPPDAVA AALRPKSQRP RLTIIKVFSE SVGVSVNGCA LGGTVERCAK 60 
SELQTIGQGH GVATRRRLSA GAPPRTHSQQ SSHWEELKNK HLQGRGKRPR SRRSRARASA120 
ARGAPTGSQR GGSPSARGAA VPGPCGSPGS RARALSGFTR RSPRGPRTRA S PPRAAPLTG 180 
PSRSRWSPGC SSVCSC 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 624 



(A) LANGE: 242 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 624: 

VESHRRAHTH TTVRSPETAR GWKPWPHRLS RYVHSPGRQP HGHGQHLCFC SGRRAFGGHP 60 
RQGARASLLA LGLENSPGGS SPEERLGRLA VAGPPRGAQN VSQAGPEAEA PPLRFGHAWG120 
AQTPRLGAPG PWTPLPTLPS HIPPFWSQTP AQRKEGFTEE GQGRAWPQGG DEDISGPGSC180 
RLLWEEEPCV CKLLGLAARP TAGPSLDPCT WPSSCPLAAP GLGTGIEPRG LGWLGQGRDR2 4 0 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 625 



(A) LANGE: 216 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
10 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 625: 

15 GLVMPGELRR PGLGPQAHGL PSPLCPPIFP LFGPRHQHKE RRGSQRKARA EPGPREGMRT 60 
FPVQVAAGCS GRKSHASVNC WGWRPAPLQG PALTPARGHP AALWLPLALA QAS SLEGWAG 120 
WARAGTGRGS TSDPDVGWLC PPRREAQQTS YTKAKSTIGE PRSHFMGRRP RPQGPQSKAR180 
GRFIPEDSPP GAAPAWGGVS RPLGCLSVCG TPWSTP 216 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 626 

20 

(A) LANGE: 299 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



35 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 626: 

PGISVSVDKM ESSPFNRRQW TSLSLRVTAK ELSLVNKNKS SAIVEIFSKY QKAAEETNME 60 
KKRSNTENLS QHFRKGTLTV LKKKWENPGL GAESHTDSLR NSSTEIRHRA DHPPAEVTSH120 
AASGAKADQE EQIHPRSRLR SPPEALVQGR YPHIKDGEDL KDHSTESKKM ENCLGESRHE 180 
40 VEKSEISENT DASGKIEKYN VPLNRLKMMF EKGEPTQTKI LRAQSRSASG RKISENSYSL240 
DDLEIGPGQL SSSTFDSEKN ESRRNLELPR LSETSIKDRM AKYQAAVSKQ SSSPTIPMS 299 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 627 

(A) LANGE: 94 Aminosauren 
45 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

50 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 625: 

GLVMPGELRR PGLGPQAHGL PSPLCPPIFP LFGPRHQHKE RRGSQRKARA EPGPREGMRT 60 
FPVQVAAGCS GRKSHASVNC WGWRPAPLQG PALTPARGHP AALWLPLALA QAS S LEGWAG 120 
WARAGTGRGS TSDPDVGWLC PPRREAQQTS YTKAKSTIGE PRSHFMGRRP RPQG PQSKAR1 8 0 
GRFIPEDSPP GAAPAWGGVS RPLGCLSVCG TPWSTP 216 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 626 



(A) LANGE: 299 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 626: 



PGISVSVDKM 
KKRSNTENLS 
AASGAKADQE 
VEKSEISENT 
DDLEIGPGQL 



ESSPFNRRQW 
QHFRKGTLTV 
EQIHPRSRLR 
DASGKIEKYN 
SSSTFDSEKN 



TSLSLRVTAK 
LKKKWENPGL 
SPPEALVQGR 
VPLNRLKMMF 
ESRRNLELPR 



ELSLVNKNKS 
GAESHTDSLR 
YPHIKDGEDL 
EKGEPTQTKI 
LSETSIKDRM 



SAIVEIFSKY 
NSSTEIRHRA 
KDHSTESKKM 
LRAQSRSASG 
AKYQAAVSKQ 



QKAAEETNME 60 
DHPPAEVTSH120 
ENCLGESRHE180 
RKISENSYSL24 0 
SSSPTIPMS 299 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 627 



(A) LANGE: 94 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 627: 

DSAPSPGFSH FFFNTVRVPF LKCWERFSVL LLFFSMFVSS AAFWYLENIS TIADDLFLLT60 
RESSLAVTLN DSEVHCRLLN GDDSILSTDT EIPG 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 628 



(A) LANGE: 765 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 628: 

IRPVVQLTAI EILAWGLRNM KNFQMASITS PSLVVECGGE RVESWIKNL KKTPNFPSSV 60 
LFMKVFLPKE ELYMPPLVIK VIDHRQFGRK PWGQCTIER LDRFRCDPYA GKEDIVPQLK120 
ASLLSAPPCR DIVIEMEDTK PLLASKLTEK EEEIVDWWSK FDASSGEHEK CGQYIQKGYS180 
KLKIYNCELE NVAEFEGLTD FSDTFKLYRG KSDENEDPSV VGEFKGSFRI YPLPDDPSVP240 
APPRQFRELP DSVPQECTVR IYIVRGLELQ PQDNNGLCDP YIKITLGKKV IEDRDHYIPN300 
TLNPVFGRMY ELSCYLPQEK DLKISVYDYD TFTRDEKVGE TIIDLENRFL SRFGSHCG I P3 60 
EEYCVSGVNT WRDQLRPTQL LQNVARFKGF PQPILSEDGS RIRYGGRDYS LDEFEANKIL420 
HQHLGAPEER LALHILRTQG LVPEHVETRT LHSTFQPNIS QGKLQMWVDV FPKSLGPPGP480 
PFNITPRKAK KYYLRVIIWN TKDVILDEKS ITGEEMSDIY VKGWIPGNEE NKQKTDVH YR54 0 
SLDGEGNFNW RFVFPFDYLP AEQLCIVAKK EHFWSIDQTE FRIPPRLIIQ IWDNDKFSLD600 
DYLGFLELDL RHTIIPAKSP EKCRLDMIPD LKAMNPLKAK TASLFEQKSM KGWWPCYAEK660 
DGARVMAGKV EMTLEILNEK EADERPAGKG RDEPNMNPKL DLPNRPETSF LWFTNPCKTM720 
KFIVWRRFKW VIIGLLFLLI LLLFVAVLLY SLPNYLSMKI VKPNV 7 6 5 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 629 



(A) LANGE:289 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 627: 

DSAPSPGFSH FFFNTVRVPF LKCWERFSVL LLFFSMFVSS AAFWYLENIS TIADDLFLLT60 
RESSLAVTLN DSEVHCRLLN GDDSILSTDT EIPG 94 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 628 



(A) LANGE: 765 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 628: 

IRPVVQLTAI EILAWGLRNM KNFQMASITS PSLVVECGGE RVESWIKNL KKTPNFPSSV 60 
LFMKVFLPKE ELYMPPLVIK VIDHRQFGRK PWGQCTIER LDRFRCDPYA GKEDIVPQLK120 
ASLLSAPPCR DIVIEMEDTK PLLASKLTEK EEEIVDWWSK FDASSGEHEK CGQYIQKGYS180 
KLKIYNCELE NVAEFEGLTD FSDTFKLYRG KSDENEDPSV VGEFKGSFRI YPLPDDPSVP24 0 
APPRQFRELP DSVPQECTVR IYIVRGLELQ PQDNNGLCDP YIKITLGKKV IEDRDHYIPN300 
TLNPVFGRMY ELSCYLPQEK DLKISVYDYD TFTRDEKVGE TIIDLENRFL SRFGSHCGIP360 
EEYCVSGVNT WRDQLRPTQL LQNVARFKGF PQPILSEDGS RIRYGGRDYS LDEFEANKIL420 
HQHLGAPEER LALHILRTQG LVPEHVETRT LHSTFQPNIS QGKLQMWVDV FPKSLGPPGP480 
PFNITPRKAK KYYLRVIIWN TKDVILDEKS ITGEEMSDIY VKGWIPGNEE NKQKTDVHYR54 0 
SLDGEGNFNW RFVFPFDYLP AEQLCIVAKK EHFWSIDQTE FRIPPRLIIQ IWDNDKFSLD60 0 
DYLGFLELDL RHTIIPAKSP EKCRLDMIPD LKAMNPLKAK TASLFEQKSM KGWWPCYAEK660 
DGARVMAGKV EMTLEILNEK EADERPAGKG RDEPNMNPKL DLPNRPETSF LWFTNPCKTM72 0 
KFIVWRRFKW VIIGLLFLLI LLLFVAVLLY SLPNYLSMKI VKPNV 765 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 629 

(A) LANGE: 289 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 629: 

ETQWIQRKL VIVPYLNDQP GWDSKFRLVN TPEMLFFRND TELFGWKVVK RENKSPVKIP 60 
FTIQRSVMDI CFLFVFFIAR NPAFDVDVTH FLSCDAFLVQ DNVLGVPDDH TQWFLGFPG120 
CDVERRAWWP QTLGENIHPH LKFSLGNVGL EGAVQSPCFH VLRDQPLSPE DVKSKPLFRG180 
PEVLVQDFVG FKFIQAWSS SISDSTPIFG KDGLWEAFES GDILKQLCWS QLISPGIDSR240 
NTVLLWYAAV GPKAGKESVF QINNCFSYFF IPGKGVIIID RNFQVFFLR 28 9 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 630 



(A) LANGE: 824 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 630: 

RVSVLAAASS ALPVAPREAG VTNWPAGCVP EVRSTGEKEV AKTLHRRSRP EWCGARDPPA 60 
MLLFVLTCLL AVFPAISTKS PIFGPEEVNS VEGNSVSITC YYPPTSVNRH TRKYWCRQGA1 2 0 
RGGCITLISS EGYVSSKYAG RANLTNFPEN GTFWNIAQL SQDDSGRYKC GLGI NSRGLS 180 
FDVSLEVSQG PGLLNDTKVY TVDLGRTVTI NCPFKTENAQ KRKSLYKQIG LYPVLVIDSS240 
GYVNPNYTGR IRLDIQGTGQ RLFSWINQL RLSDAGQYLC QAGDDSNSNK KNADLQVLKP3 0 0 
EPELVYEDLR GSVTFHCALG PEVANVAKFL CRQSSGENCD VWNTLGKRA PAFEGRILLN360 
PQDKDGSFSV VITGLRKEDA GRYLCGAHSD GQLQEGSPIQ AWQLFVNEES TIPRSPTWK420 
GVAGGSVAVL CPYNRKESKS IKYWCLWEGA QNGRCPLLVD SEGWVKAQYE GRLSLLEEPG480 
NGTFTVILNQ LTSRDAGFYW CLTNGDTLWR TTVEIKIIEG EPNLKVPGNV TAVLGETLKV540 
PCHFPCKFSS YEKYWCKWNN TGCQALPSQD EGPSKAFVNC DENSRLVSLT LNLVTRADEG600 
WYWCGVKQGH FYGETAAVYV AVEERKAAGS RDVSLAKADA APDEKVLDSG FREIENKAIQ660 
DPRLFAEEKA VADTRDQADG SRASVDSGSS EEQGGSSRAL VSTLVPLGLV LAVGAVAVGV7 2 0 
ARARHRKNVD RVSIRSYRTD ISMSDFENSR EFGANDNMGA SSITQETSLG GKEEFVATTE780 
STTETKEPKK AKRSSKEEAE MAYKDFLLQS STVAAEAQDG PQEA 824 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 631 



(A) LANGE: 267 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 629: 

ETQWIQRKL VIVPYLNDQP GWDSKFRLVN TPEMLFFRND TELFGWKWK RENKSPVKIP 60 
FTIQRSVMDI CFLFVFFIAR NPAFDVDVTH FLSCDAFLVQ DNVLGVPDDH TQVVFLGFPG120 
CDVERRAWWP QTLGENIHPH LKFSLGNVGL EGAVQSPCFH VLRDQPLSPE SplFrI 180 
PEVLVQDFVG FKFIQAVVSS SISDSTPIFG KDGLWEAFES GDILKQLCWS QLISPGIDSR240 
NTVLLWYAAV GPKAGKESVF QINNCFSYFF IPGKGVIIID RNFQVFFLR QLISPGIDSR ^° 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 630 

(A) LANGE: 824 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 630: 

RVSVLAAASS ALPVAPREAG VTNWPAGCVP EVRSTGEKEV AKTLHRRSRP EWCGARDPPA 60 
MLLFVLTCLL AVFPAISTKS PIFGPEEVNS VEGNSVSITC YYPPTSVNRH TRKYWCROGA120 
RGGCITLISS EGYVSSKYAG RANLTNFPEN GTFWNIAQL SQDDSGRYKC GLgSSJsS 
PGLLNDTKVY TVDLGRTVTI NCPFKTENAQ KRKSL^QIG LYWl5iDSS2 " 
iwlvllfl ^c,™ 1QGTGQ RLFSVVIN Q L RLSDAGQYLC QAGDDSNSNK KNADLQVLKP3 0 0 
o^^f LR GSVTFHCALG PEVANVAKFL CRQSSGENCD VWNTLGKRA PAFEGRILLN360 
rv^cf SV VITGLRKEDA GRYLCGAHSD GQLQEGSPIQ AWQLFVNEES TIPRSPTVVK420 
SSSSfS C t^ SKS IKYWCLWEGA QNGRCPLLVD SEGWVKAQYE GRLSLLEEPG4 8 0 
SSS£«2 ^ DAGFYW ^LTNGDTLWR TTVEIKIIEG EPNLKVPGNV TAVLGETLKV5 4 0 
^v™ KFSS YEKYWCKWNN TGCQALPSQD EGPSKAFVNC DENSRLVSLT LNLVTRADEG600 
WYWCGVKQGH FYGETAAVYV AVEERKAAGS RDVSLAKADA APDEKVLDSG FRE I ENKAI Q 660 
wKuS* VADTRDQADG SRASVDSGSS EEQGGSSRAL VSTLVPLGLV LAVG AVAVG V7 2 0 
A ™ RKNV ° RVSIR SYRTD ISMSDFENSR EFGANDNMGA SSITQETSLG GKEEFVATTE780 
STTETKEPKK AKRSSKEEAE MAYKDFLLQS STVAAEAQDG PQEA ™*VATTE7B0 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 631 

(A) LANGE: 267 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 631: 

ADIAGPRCLP LFNCHIDGCS LSIEVALLHS TPVPALISPG HQVQGQGDKP AVLVTVHEGL 60 
AGAFVLAGQG LAARVIPLAP VFLVRGEFAW KVTGDLESLS QHSRDIPWYL EVWFS FDNLD 120 
LHGGPPESIA VGQTPVEAGV PAGELVEDDS EGAVAWLLQQ GEAALVLGLN PPLAVHQQGA 180 
AAILGPFPET PVLDAFAFLT VVGAEHGHRA SCHPLHHSGA AGNRGLLIDE ELPGLDRRAF2 4 0 
LQLTIRMGST QVAPCILLPQ ACDHHTE wutw«*ju 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 632 



(A) LANGE: 140 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKQLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 632: 

GETRVHSQQG GGIKAPSWDW FFREPGPLVK GLLGHVKQYL EQPRPWGYQV ERREGRRLPC 60 
GQKEVACGNL RSPHPRFPKR HDTDPRASPC PRPSY *LLFQ DITDNPERME KGGAWVPAVS 120 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 633 



(A) LANGE: 127 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKQLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 633: 

VFPCHLVGAG PTPATTSGTA KGSTRCDYPG PCWQLRIPGT CSDPVSGSSE SQEPRMRALC 60 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 631: 

ADIAGPRCLP LFNCHIDGCS LSIEVALLHS TPVPALISPG HQVQGQGDKP AVLVTVHEGL 60 
AGAFVLAGQG LAARVIPLAP VFLVRGEFAW KVTGDLESLS QHSRDIPWYL EVWFSFDNLD120 
10 LHGGPPESIA VGQTPVEAGV PAGELVEDDS EGAVAWLLQQ GEAALVLGLN PPLAVHQQGA180 
AAILGPFPET PVLDAFAFLT WGAEHGHRA SCHPLHHSGA AGNRGLLIDE ELPGLDRRAF2 4 0 
LQLTIRMGST QVAPCILLPQ ACDHHTE 267 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 632 

15 (A) LANGE: 140 Aminosaiiren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

20 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



25 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 632: 

30 

GETRVHSQQG GGIKAPSWDW FFREPGPLVK GLLGHVKQYL EQPRPWGYQV ERREGRRLPC 60 
THLPWWAGFS LLGSTLPPSV HDTDPRASPC PRPSYRLLFQ DITDNPERME KGGAWVPAVS 120 
GQKEVACGNL RSPHPRFPKR 14 0 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 633 

35 

(A) LANGE: 127 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

40 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



50 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 633: 

VFPCHLVGAG PTPATTSGTA KGSTRCDYPG PCWQLRIPGT CSDPVSGSSE SQEPRMRALC 60 
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SPSSKTQGSP PRKGAHVPQR GWLPGCYLFY PTSAAESQGE TASHPKPLGF SREKNLSQKH120 
DLFSGCK 127 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 634 



(A) LANGE: 140 Aminosa.uren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

I MOLEKClLTYP: ORF 
HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 634: 

HHQKHMQGKG SYWASGLLSP WLGRKGREDG WGSLFGIDDV HEFGLEGSTT HKEAIHIRLA 60 
GQLLAGCPSH RASINDTGAL SHRIRDVGLQ PSSELLVYFL GLLGCCSLAS TNGPHRLIGQ120 
DDLAPVLHVI CDDLLVWWEG 140 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 635 

(A) LANGE: 101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 635: 

KVIADNVKDW SKWLAYEPV WAIGTGKTAT PQQAQEVHEK LRGWLKSNVS DAVAQSTRII 60 
YGGSVTGATC KELASQPDVD GFLVGGASLK PEFVDIINAK Q 101 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 636 



(A) LANGE: 329 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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SPSSKTQGSP PRKGAHVPQR GWLPGCYLFY PTSAAESQGE TASHPKPLGF S REKNLSQKH 120 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 634 

(A) LANGE: 140 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 634: 



HHQKHMQGKG SYWASGLLSP WLGRKGREDG WGSLFGIDDV HEFGLEGSTT HKEAIHIRLA 60 
GQLLAGCPSH RASINDTGAL SHRIRDVGLQ PSSELLVYFL GLLGCCSLAS TNGPHRLIGO120 
DDLAPVLHVI CDDLLVWWEG ^ 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 635 



(A) LANGE: 101 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKCILTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 635: 

KVIADNVKDW SKWLAYEPV WAIGTGKTAT PQQAQEVHEK LRGWLKSNVS DAVAQSTRII 60 
YGGSVTGATC KELASQPDVD GFLVGGASLK PEFVDIINAK Q i 0 l 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 636 



(A) LANGE: 329 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



io (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 636: 

DSIFPLWAVL ALSPPGIRVR MKKSSVSGMT AAGWWWGEA EGKAALRLGV EFLEVWGGGR 60 
VFNLEKSQPA RAERECERGS SEGARNGVGG SGGRSVAVAL VHQHGVRLLG DLQQRVHVGA120 
APAPQVAGLP PLRAALVWG AHLHHLGGLE HFHLALADLL DVEGEGWHLV DRGLGARVH H 1 8 0 
15 WGREGFAQL VPRRLQFLAP LGGHQARAQL VHALLQGVPR LLQVFLGLEA RLLQVLAGTH2 4 0 
LGLLHLLLGE GLLEVVHAPQ ALRLIRSARD SSITSSTSTA SSDESSSAAA SSSGRSPSPS300 
SSPSFSGSAS DSFSDLLMLS LAGSFTSSW 32 g 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 637 

20 (A) LANGE: 362 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

25 (ii) MOLEKClLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



30 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 637- 

35 

GRLPGYPDRR GPGASSAGAQ AAEEPSGAGS EELIKSDQVN GVLVLSLLDK IIGAVDQIQL 60 
TQAQLEERQA EMEGAVQSIQ GELSKLGKAH ATTSNTVSKL LEKVRKVSVN VKTVRGSLER120 
QAGQIKKLEV NEAELLRRRN FKVMIYQDEV KLPAKLSISK SLKESEALPE KEGEELGEGE1 8 0 
RPEEDAAALE LSSDEAVEVE EVIEESRAER IKRRACGAWT TSRRPSPRRR WRRPRCVPAR2 4 0 
40 TWRRRASRPR KTWRRRGTPW RSA 263 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 638 

(A) LANGE: 205 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

45 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 



50 (iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 636: 

DSIFPLWAVL ALSPPGIRVR MKKSSVSGMT AAGWWWGEA EGKAALRLGV EFLEVWGGGR 60 
VFNLEKSQPA RAERECERGS SEGARNGVGG SGGRSVAVAL VHQHGVRLLG DLQQRVHVGA120 
APAPQVAGLP PLRAALWVG AHLHHLGGLE HFHLALADLL DVEGEGWHLV DRGLGARVHH 180 
WGREGFAQL VPRRLQFIAP LGGHQARAQL VHALLQGVPR LLQVFLGLEA RLLQVLAGTH24 0 
LGLLHLLLGE GLLEVVHAPQ ALRLIRSARD SSITSSTSTA SSDESSSAAA SSSGRSPSPS300 
SSPSFSGSAS DSFSDLLMLS LAGSFTSSW 329 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 637 

(A) LANGE: 362 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 637: 

GRLPGYPDRR GPGASSAGAQ AAEEPSGAGS EELIKSDQVN GVLVLSLLDK IIGAVDQIQL 60 
TQAQLEERQA EMEGAVQSIQ GELSKLGKAH ATTSNTVSKL LEKVRKVSVN VKTVRGSLER120 
QAGQIKKLEV NEAELLRRRN FKVMIYQDEV KLPAKLSISK SLKESEA1PE KEGEELGEGE 180 
RPEEDAAALE LSSDEAVEVE EVIEESRAER IKRRACGAWT TSRRPSPRRR WRRPRCVPAR2 4 0 
TWRRRASRPR KTWRRRGTPW RSA 263 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 638 

(A) LANGE: 205 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 
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(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 638: 

SGDLRLLVDT SKVQEAWVPS QDTHHTQELL AVQGSLVSGY RPGGGFGAAP VHEDPHLLGP 60 

ASRGAPETAA FFFFFFFFFP EQHLRVGLLL LPPRLSPRPG PAWPVPNPVG WPGHLHQGGQ 120 

LLAGTNKPFH LAMWVFSMD RGPETRAGRG REHTSLGVGT SLXTPQQLXG PRXXFPXAVQ 180 

10 ASPXPGVCSL AWVELCHIXD KQXGG 205 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 639 

(A) LANGE: 171 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

25 : 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 639: 

PVTPRDXPGA GGGSXEGPMQ HPGQSRPXPL AXPAPXWXLM APCGALTCWA RLXLGLSAPX 60 
30 LLIXDVTELD PSQAAHSWTW ASLHCXGKXX PRAXKLLRGX EAGAHPQASV FSAPPCPRFR120 
ASVHREHHHH GQVEGFISPC QQLSSLVQVA WPAHWIGDGP GWARSGAQSG R 171 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 640 

(A)I_ANGE:161 Aminosauren 
35 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

40 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
45 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



538 

WO 99/55858 PCT/DE99/01258 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



5 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 638: 

SGDLRLLVDT SKVQEAWVPS QDTHHTQELL AVQGSLVSGY RPGGGFGAAP VHEDPHLLGP 60 

ASRGAPETAA FFFFFFFFFP EQHLRVGLLL LPPRLSPRPG PAWPVPNPVG WPGHLHQGGQ 120 

LLAGTNKPFH LAMVVVFSMD RGPETRAGRG REHTSLGVGT SLXTPQQLXG PRXXFPXAVQ 180 

10 ASPXPGVCSL AWVELCHIXD KQXGG 205 

(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 639 

(A) LANGE: 171 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

15 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

20 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 639: 

PVTPRDXPGA GGGSXEGPMQ HPGQSRPXPL AXPAPXWXLM APCGALTCWA RLXLGLSAPX 60 
30 LLIXDVTELD PSQAAHSWTW ASLHCXGKXX PRAXKLLRGX EAGAHPQASV FSAPPCPRFR120 
ASVHREHHHH GQVEGFISPC QQLSSLVQVA WPAHWIGDGP GWARSGAQSG R 171 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 640 

(A) LANGE: 161 Aminosauren 
35 (B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

40 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
45 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 640: 

50 ISRNEGVLVR GPKSPRSLLR SHSEPPALVL WRDHRLVPGT DYCKDTALVP TEKNTGQQEH 60 

TFSQYLATPH SELTITHGKW VHSSLWSDPA GLGRQEQHSS SSLSPRQRES LNCKRSGAYT 120 

VREKEKGGRK GFSPRPPRDA HREGGKEREK SVLESEATLS K 161 
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(2) INFORMATION GBER SEQ ID NO 641 

(A) LANGE: 127 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 641: 

CAYRTEKWKS HTVPCSPEVK LVLTLALRAF SSMEPLGLGR KARVSAHRHT SYLQDIDCLC 60 
RGSTGQPTAN TAASLVSASL LPVHPGDYSW INLPKNSAFI MSLFCSKTQN GSLPPRGRPS120 
HHCIPNR 127 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 642 

(A) LANGE: 136 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 642: 

WGXGRVRVXG WXRKPMKXGI PPEXHGPITA DGHRXLXXLP PXGXRCXXAD PKGXGLXALF 60 
XKXPPXEXCL LSXXPXXPVT HRAGMEFNGX FWXXTLVHGQ TSLLXGYXTR LKXKIVCCHS120 
SGXWSVCGLH RFHRNQ 136 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 643 

(A) LANGE: 132 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 641 

(A) LANGE: 127 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

5 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

io (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 : 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 641: 

CAYRTEKWKS HTVPCSPEVK LVLTLALRAF SSMEPLGLGR KARVSAHRHT SYLQDIDCLC 60 
20 RGSTGQPTAN TAASLVSASL LPVHPGDYSW INLPKNSAFI MSLFCSKTQN GSLPPRGRPS120 
HHCIPNR 127 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 642 

(A)LANGE:136 Aminosauren 
25 (B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

30 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
35 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 642: 

40 WGXGRVRVXG WXRKPMKXGI PPEXHGPITA DGHRXLXXLP PXGXRCXXAD PKGXGLXALF 60 
XKXPPXEXCL LSXXPXXPVT HRAGMEFNGX FWXXTLVHGQ TSLLXGYXTR LKXKIVCCHS120 
SGXWSVCGLH RFHRNQ 136 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 643 

45 (A) LANGE: 132 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



50 (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
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(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



5 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 643: 

10 

GRXSRAWGLG CPSLLSPISL RLPVPPPRPP NLRPPATPGA PTXPXQNTAX LKXLLELSXX 60 
LSGLGLMGXR AGTCTWVAXE AHEDXDTPRV PWTXYXRWSS XPXAIATXGX SLXXGRPQRE120 
XPXRVVXKXT TX 132 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 644 

15 

(A) LANGE: 131 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

20 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
(Hi) HYPOTHETISCH: ja 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



30 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 644: 

GVETTANSST SLRSTTLEKE VPVIFTHPLN TGLFRIKIQG ATGKFNMVIP LVDGMIVSRR 60 
ALGFLVRQTV INICRRKRLE SDSYSPPMSA GNRKSPTLST STGTSSWSQS FILHFSRRLD120 
SRTAVLRPLN F 

35 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 645 

(A) LANGE: 86 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

40 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

45 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

50 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 645: 
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(Hi) HYPOTHETISCH: ja 



5 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 643: 

10 

GRXSRAWGLG CPSLLSPISL RLPVPPPRPP NLRPPATPGA PTXPXQNTAX LKXLLELSXX 60 
LSGLGLMGXR AGTCTWVAXE AHEDXDTPRV PWTXYXRWSS XPXAIATXGX SLXXGRPQRE120 
XPXRVVXKXT TX 132 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 644 

15 

(A) LANGE: 131 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

20 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



30 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 644: 

GVETTANSST SLRSTTLEKE VPVIFIHPLN TGLFRIKIQG ATGKFNMVIP LVDGMIVSRR 60 
ALGFLVRQTV INICRRKRLE SDSYSPPMSA GNRKSPTLST STGTSSWSQS FILHFSRRLD120 
SRTAVLRPLN F 

35 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 645 

(A) LANGE: 86 Aminos^uren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

40 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

45 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

50 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 645: 
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LTNMSDHLFG WLLLEMAVVM FSGLCQPTDP CQVLEILLLP RCYFSAGIKL LXVARPRTSK60 
DSCYSATVYT AHLSYSHVLS SLVRLF 86 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 646 

5 

(A) LANGE: 96 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

10 

. (ii) MOLEKOLTYP: ORF 
(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



20 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 646: 

KAPNPSVLHT VRMQLIADRC CELYICKRCF TTSAGFITAS WSRVAILPAI PAKQTPENYP60 
LRSGVLRKFL EPKIRRNPGL SFLRSKMYYQ LRPGEH 96 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 647 

25 

(A) LANGE: 92 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

30 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



40 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 647: 

SSACRCTTRS TGQQSAASGR CGGPRGWGPS TGATPRQLTM NIPFQSIHFI TYEFLQEQVN60 
PHRTYNPQSH IISGGLAGAL AAAARGPLDV LR 92 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 648 

45 

(A) LANGE: 280 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



50 
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10 



15 



25 



30 



35 



45 



LTNMSDHLFG WLLLEMAVVM FSGLCQPTDP CQVLEILLLP RCYFSAGIKL LXVARPRTSK60 
DSCYSATVYT AHLSYSHVLS SLVRLF 86 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 646 

(A) LANGE: 96 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 



20 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 646: 

KAPNPSVLHT VRMQLIADRC CELYICKRCF TTSAGFITAS WSRVAILPAI PAKQTPENYP60 
LRSGVLRKFL EPKIRRNPGL SFLRSKMYYQ LRPGEH 96 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 647 

(A) LANGE: 92 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 



40 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 647: 



SSACRCTTRS TGQQSAASGR CGGPRGWGPS TGATPRQLTM NIPFQSIHFI TYEFLQEQVN60 
PHRTYNPQSH IISGGLAGAL AAAARGPLDV LR 92 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 648 
(A) LANGE: 280 Aminosauren 

/n\ TA/n n i. 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 

5 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 648: 

AVGSAALFKD GGGGTSAAEA GAAGQRLRSV NCLAYDEAIM AQQDRIQQEI AVQNPLVSER 60 
LELSVLYKEY AEDDNIYQQK IKDLHKKYSY IRKTRPDGNC FYRAFGFSHL EALLDDSKEL120 
QRFKAVSAKS KEDLVSQGFT EFTIEDFHNT FMDLIEQVEK QTSVADLLAS FNDQSTSDYL180 
15 WYLRLLTSG YLQRESKFFE HFIEGGRTVK EFCQQEVEPM CKESDHIHII ALAQALSVSI240 
QVEYMDRGEG GTTNPHIFPE GSEPKVYLLY RPGHYDILYK 280 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 649 

(A) LANGE: 244 Aminosauren 
20 (B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 649: 

35 DHLQPQKNLC TCLAPGRGGQ QGSSGLEPAL FVEDIWSRP VEKVDLGLGA LREDVRIGGA 60 
ALAAVHVLHL DGHAEGLGQR NDVDWALLA HGLHLLLAEL LDSPSTLDEV LEELALALQV120 
ARGEQPQVDH KVVGGALVIE GGQQVGDRGL LLHLLNQVHE RVVEILNCEF SEALGHQVFL1B0 
ALGRHSLEPL QLLAVIQQCL QVGESESPIE TVAVRPGLAD VRVLFVEVLD LLLIDWIFS240 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 650 

(A) LANGE: 424 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

45 (D)TOPOLOGIE:lin ar 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

50 
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(ii) MOLEKULTYP: ORF 



542 



PCT/DE99/01258 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



10 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 648: 

AVGSAALFKD GGGGTSAAEA GAAGQRLRSV NCLAYDEAIM AQQDRIQQEI AVQNPLVSER 60 
LELSVLYKEY AEDDNIYQQK IKDLHKKYSY IRKTRPDGNC FYRAFGFSHL EALLDDSKEL120 
QRFKAVSAKS KEDLVSQGFT EFTIEDFHNT FMDLIEQVEK QTSVADLLAS FNDQSTSDYL180 
15 VVYLRLLTSG YLQRESKFFE HFIEGGRTVK EFCQQEVEPM CKESDHIHII ALAQALSVSI240 
QVEYMDRGEG GTTNPHIFPE GSEPKVYLLY RPGHYDILYK 280 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 649 

(A) LANGE: 244 Aminosauren 
20 (B)TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

25 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 
30 (A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 649: 

35 DHLQPQKNLC TCLAPGRGGQ QGSSGLEPAL FVEDIWSRP VEKVDLGLGA LREDVRIGGA 60 
ALAAVHVLHL DGHAEGLGQR NDVDWALLA HGLHLLLAEL LDSPSTLDEV LEELALALQV120 
ARGEQPQVDH KVVGGALVIE GGQQVGDRGL LLHLLNQVHE RVVEILNCEF S EALG HQ VFL 1 8 0 
ALGRHSLEPL QLLAVIQQCL QVGESESPIE TVAVRPGLAD VRVLFVEVLD LLLIDWIFS240 



(2) INFORMATION 0BER SEQ ID NO 650 

(A) LANGE:424 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

45 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

50 



(vi) HERKUNFT: 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUEN2-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 650: 

5 

LTTTCVSSSA PSKTSLIMNP HASTNGQLSV HTPKRESLSH EEHPHSHPLY GHGVCKWPGC 60 
EAVCEDFQSF LKHLNSEHAL DDRSTAQCRV QMQVVQQLEL QLAKDKERLQ AMMTHLHVKS120 
TEPKAAPQPL NLVSSVTLSK SASEASPQSL PHTPTTPTAP LTPVTQGPSV ITTTSMHTVG180 
PIRRRYSDKY NVPISSADIA QNQEFYKNAE VRPPFTYASL IRQAILESPE KQLTLNEIYN240 
10 WFTRMFAYFR RNAATWKNAV RHNiSLHKCF VRVENVKGAV WTVDEVEFQK RRPQKISGNP300 
SLIKNMQSSH AYCTPLNAAL QASMAENSIP LYTTASMGNP TLGNLASAIR EELNGAMEHT360 
NSNESDSSPG RSPMQAVHPV HVKEEPLDPE EAEGPLSLVT TANHSPDFDH DRDYEDEPVN420 
EDME 424 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 651 

15 

(A) LANGE: 117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

20 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



30 (xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 651 : 

STNAGCTAVR ATACKRQRAP ASHDDPPACE VYRTQSRPSA LESGIKCHSL QVRIGGFSTE 60 
LTSYSNDPNR PPDSRHPRPL CHHNHQHAHG GTHPQAVLRQ IQRAHFVSRY CAEPRIL 117 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 652 

35 

(A) LANGE: 426 Aminosauren 

/D\ TVD. Dmtnm 
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(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESGHREIBUNG: SEQ ID NO 650: 

LTTTCVSSSA PSKTSLIMNP HASTNGQLSV HTPKRESLSH EEHPHSHPLY GHGVCKWPGC 60 
EAVCEDFQSF LKHLNSEHAL DDRSTAQCRV QMQVVQQLEL QLAKDKERLQ AMMTHLHVKS120 
TEPKAAPQPL NLVSSVTLSK SASEASPQSL PHTPTTPTAP LTPVTQGPSV ITTTSMHTVG180 
PIRRRYSDKY NVPISSADIA QNQEFYKNAE VRPPFTYASL IRQAILESPE KQLTLNEIYN240 
WFTRMFAYFR RNAATWKNAV RHNLSLHKCF VRVENVKGAV WTVDEVEFQK RRPQKISGNP300 
SLIKNMQSSH AYCTPLNAAL QASMAENSIP LYTTASMGNP TLGNLASAIR EELNGAMEHT360 
NSNESDSSPG RSPMQAVHPV HVKEEPLDPE EAEGPLSLVT TANHSPDFDH DRDYEDEPVN420 
EDME 424 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 651 

(A) LANGE:117 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 651: 

STNAGCTAVR ATACKRQRAP ASH DDP PACE VYRTQSRPSA LESGIKCHSL QVRIGGFSTE 60 
LTSYSNDPNR PPDSRHPRPL CHHNHQHAHG GTHPQAVLRQ IQRAHFVSRY CAEPRIL 117 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 652 

(A) LANGE:426 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 652: 

PEAGLFSCSE QSDFPEHIFI MIHTNLKKKF SCCVLVFXLF AVICVWKEKK KGSYYDSFKL 60 
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QTKEFQVLKS LGKLAMGSDS QSVSSSSTQD PHRGRQTLGS LRGLAKAKPE ASFQVWNKDS120 
SSKNLIPRLQ KIWKNYLSMN KYKVSYKGPG PGIKFSAEAL RCHLRDHVNV SMVEVTDFPF180 
NTSEWEGYLP KESIRTKAGP WGRCAWSSA GSLKSSQLGR EIDDHDAVLR FNGAPTANFQ24 0 
QDVGTKTTIR LMNSQLVTTE KRFLKDSLYN EGILIVWDPS VYHSDIPKWY QNPDYNFFNN300 
YKTYRKLHPN QPFYILKPQM PWELWDILQE ISPEEIQPNP PSSGMLGIII MMTLCDQVDI360 
YESLPSKRKT DVCYYYQKFF DSACTMGAYH PLLYEKNLVK HLNQGTDEDI YLLGKATLPG420 
FRTIHC 42g 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 653 



(A) LANGE:139 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 653: 

RCVQGSHFVL SRKTSLLLAN PPGAAGPSGP QELALLSMGG KVYWVCRPRP IFLRMIKTHL 60 
CWFMVTCAAG FGDAEVCRSI SGGLDAVLPF SLWCWLCGLC GTFCPLARCT LGRGGCGCSA1 2 0 
RSVAAARSAP TPVGIGSLC 139 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 654 



(A) LANGE: 243 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 654: 

WRQLARGWGA LSRASCPALP R1ANNTVRMA KGDPKKPKGK MSAYAFFVQT CREEHKKKNP 60 
EVPVNFAEFS KKCSERWKTM SGKEKSKFDE MAKADKVRYD REMKDYGPAK GGKKKKDPNA1 2 0 
PKRPPSGFFL FCSEFRPKIK STNPGISIGD VAKKLGEMWN NLNDSEKQPY ITKTAKLKEK180 
YEKDVADYKS KGKFDGAKGP AKVARKKVEE EDEEDGGGGG GGGGGTYSRV GWWSSPKEGE240 
RRN 243 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 655 



WO 99/55858 



544 



PCI7DE99/01258 



QTKEFQVLKS LGKLAMGSDS QSVSSSSTQD PHRGRQTLGS LRGLAKAKPE ASFQVWNKDS120 
SSKNLIPRLQ KIWKNYLSMN KYKVSYKGPG PGIKFSAEAL RCHLRDHVNV SMVEVTDFPF180 
NTSEWEGYLP KESIRTKAGP WGRCAWSSA GSLKSSQLGR EIDDHDAVLR FNGAPTANFQ240 
QDVGTKTTIR LMNSQLVTTE KRFLKDSLYN EGILIVWDPS VYHSDIPKWY QNPDYNFFNN3O0 
5 YKTYRKLHPN QPFYILKPQM PWELWDILQE ISPEEIQPNP PSSGMLGIII MMTLCDQVDI360 
YESLPSKRKT DVCYYYQKFF DSACTMGAYH PLLYEKNLVK HLNQGTDEDI YLLGKATLPG420 
FRTIHC 426 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 653 



io (A) LANGE: 139 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

15 (ii) MOLEKULTYP: ORF 



(iii) HYPOTHETISCH: ja 



20 (vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 653: 

RCVQGSHFVL SRKTSLLLAN PPGAAGPSGP QELALLSMGG KVYWVCRPRP IFLRMIKTHL 60 
CWFMVTCAAG FGDAEVCRSI SGGLDAVLPF SLWCWLCGLC GTFCPLARCT LGRGGCGCSA120 
RSVAAARSAP TPVGIGSLC 139 



(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 654 

(A) LANGE: 243 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 
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(A) LANGE: 110 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

5 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKClLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

10 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

15 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 655: 

TEQEESRRWP FGSIRILLLL ASLSWSIILH FPIIAHFICL CHFIKFRFLF PGHRLPPLRA 60 
LLGKFRKIDR DLWVFLLMFF SACLHKEGIS GHLALWFLGV TFSHPDCIVR 110 

20 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 656 

(A) LANGE: 356 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

25 (D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

30 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

35 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 656: 

VGCSHAAQLH SAPELQTTRQ ELSHALYQHD AACRVIARLT KEVTAAREAL ATLKPQAGLI 60 
VPQAVPSSQP SWGAGEPMD LGELVGMTPE IIQKLQDKAT VLTTERKKRG KTVPEELVKP120 
40 EELSKYRQVA SHVGLHSASI PGILALDLCP SDTNKILTGG ADKNVWFDK SSEQILATLK180 
GHTKKVTSW FHPSQDLVFS ASPDATIRIW SVPNASCVQV VRAHESAVTG LSLHATGDYL240 
LSSSDDQYWA FSDIQTGRVL TKVTDETSGC SLTCAQFHPD GLIFGTGTMD SQIKIWDLKE300 
RTNVANFPGH SGPITSIAFS ENGYYLATAA DDSSVKLWDL RKLRTLRLCS WITTLR 356 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 657 

45 

(A) LANGE: 240 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: inzel 

/n\ TADAI APIC t; nA »r 



WO 99/55858 



545 



PCT/DE99/01258 



(A) LANGE: 110 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEK0LTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 655: 

TEQEESRRWP FGSIRILLLL ASLSWSIILH FPIIAHFICL CHFIKFRFLF PGHRLPPLRA 60 
LLGKFRKIDR DLWVFLLMFF SACLHKEGIS GHLALWFLGV TFSHPDCIVR 110 

(2) INFORMATION QBER SEQ ID NO 656 

(A) LANGE: 356 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKULTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 656: 

VGCSHAAQLH SAPELQTTRQ ELSHALYQHD AACRVIARLT KEVTAAREAL ATLKPQAGLI 60 
VPQAVPSSQP SWGAGEPMD LGELVGMTPE IIQKLQDKAT VLTTERKKRG KTVPEELVKP120 
EELSKYRQVA SHVGLHSASI PGILALDLCP SDTNKILTGG ADKNVWFDK S SEQI LATLK1 8 0 
GHTKKVTSW FHPSQDLVFS ASPDATIRIW SVPNASCVQV VRAHESAVTG LSLHATGDYL240 
LSSSDDQYWA FSDIQTGRVL TKVTDETSGC SLTCAQFHPD GLIFGTGTMD SQIKIWDLKE300 
RTNVANFPGH SGPITSIAFS ENGYYIATAA DDSSVKLWDL RKLRTLRLCS WITTLR 356 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 657 



(A) LANGE: 240 AminosSuren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 



(ii) MOLEKULTYP: ORF 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



5 (vi) HERKUNFT: 

(A)ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 657: 

10 

LAQIPELDRG VISRCSQWT ILREGDASDG ARVAREVGHI STFLQVPDLD LRVHGSCSKD 60 
ESVRVELCTG ERAAGGLICH LGEHTPCLDV RESPVLIIGG AQEIVASGMK AEACHSTLMG120 
PNHLYTRGIG DRPNPDSGIG GSRKHQVLGR VKHHAGDLLG MAFEGSQDLF RTFVKHNDIF180 
IRPTSEDLVG VGRAEVQGQD PRNAGTVQPH VGCHLPVFAE LFWLHQLLRH SLPSLLALRG240 

15 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 658 

(A) LANGE:162 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: einzel 

20 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 658: 

EHNSKSSFIN IKRAYLAKDT QIKESLWLRT QGREVPGLCP CWARRRLGTK WEKCWEGLSG 60 
RGHKSSGGQH CRQVMGGTHG DLAANSCCGG VSLVLPPGGP LLGSWRGPTK GHRTGSPGWL120 
35 VQLGMKAREK RVLCSGRIGP DAEAEALPVT CGRSALSLPG TL 162 

(2) INFORMATION OBER SEQ ID NO 659 

(A) LANGE: 148 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

40 (C) STRANG: einzel 

/n\ TAnAi r\n\r. 
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(iii) HYPOTHETISCH: ja 



5 (vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 



(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 657: 

10 

LAQIPELDRG VISRCSQWT ILREGDASDG ARVAREVGHI STFLQVPDLD LRVHGSCSKD 60 
ESVRVELCTG ERAAGGLICH LGEHTPCLDV RESPVLIIGG AQEIVASGMK AEACHSTLMG120 
PNHLYTRGIG DRPNPDSGIG GSRKHQVLGR VKHHAGDLLG MAFEGSQDLF RTFVKHNDIF180 
IRPTSEDLVG VGRAEVQGQD PRNAGTVQPH VGCHLPVFAE LFWLHQLLRH SLPSLLALRG240 

(2) INFORMATION ClBER SEQ ID NO 658 

(A) LANGE:162 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

(C) STRANG: elnzal 

20 (D)TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKGLTYP: ORF 

(iii) HYPOTHETISCH: ja 

25 

(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

30 

(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 658: 

EHNSKSSFIN IKRAYIAKDT QIKESLWLRT QGREVPGLCP CWARRRLGTK WEKCWEGLSG 60 
RGHKSSGGQH CRQVMGGTHG DLAAMSCCGG VSLVLPPGGP LLGSWRGPTK GHRTGSPGWL120 
35 VQLGMKAREK RVLCSGRIGP DAEAEALPVT CGRSALSLPG TL 162 

(2) INFORMATION UBER SEQ ID NO 659 

(A) LANGE: 148 Aminosauren 

(B) TYP: Protein 

40 (C) STRANG: einzel 

(D) TOPOLOGIE: linear 

(ii) MOLEKOLTYP: ORF 
45 (iii) HYPOTHETISCH: ja 



(vi) HERKUNFT: 

(A) ORGANISMUS: MENSCH 

50 : 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 659: 

RLWTAFHGLR AGDEATRRPG LPEHLHGPAV SHRGDGQRDP AYLCWQQERH GAPEERYHPC 60 
PGPSQRVPGR DRAERPHVTG SASASASGPI RPLQSTRFSL AFIPSCTNHP GLPVLCPLVG120 
5 PLQEPRSGPP GGSTKDTPPQ QELAARSP 148 
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(xi) SEQUENZ-BESCHREIBUNG: SEQ ID NO 659: 

RLWTAFHGLR AGDEATRRPG LPEHLHGPAV SHRGDGQRDP AYLCWQQERH GAPEERYHPC 60 
PGPSQRVPGR DRAERPHVTG SASASASGPI RPLQSTRFSL AFIPSCTNHP GLPVLCPLVG120 
5 PLQEPRSGPP GGSTKDTPPQ QELAARSP i 48 
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Pat ntanspruche 

1 . Eine Nukleinsaure-Sequenz, die ein Genprodukt Oder ein Teil davon kodiert, 
s umfassend 

a) eine Nukleinsaure-Sequenz, ausgewahlt aus der Gruppe Seq. ID No 1-88, 90*96, 
98-120, 123-140, 142-144, 597-617. 

10 

b) eine allelische Variation der unter a) genannten NukleinsSure-Sequenzen 
oder 

15 c) eine Nukleinsaure-Sequenz, die komplementar zu den unter a) oder b) genannten 
Nukleinsaure-Sequenzen ist. 



2. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemSli einer der Sequenzen Seq. ID No 1-157, 597- 
20 61 7, oder eine komplementare oder allelische Variante davon. 



3. Nukleinsaure-Sequenz Seq. ID No 1-157, 597-617, dadurch gekennzeichnet, daft 
sie in Pankreastumorgewebe erhGht exprimiert sind. 

25 

4. BAC, PAC und Cosmid-Klone, enthaltend funktionelle Gene und ihre 
chromosomale Legalisation, entsprechend den Sequenzen Seq. ID No 1-157, 
597-617, zur Verwendung als Vehikel zum Gentransfer. 

30 

5. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemad den Anspruchen 1 bis 4, dadurch 
gekennzeichnet, dad sie eine 90% ige Homologie zu einer humanen 
Nukleinsaure-Sequenz aufweist. 

35 

6. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemdft den Anspruchen 1 bis 4, dadurch 
gekennzeichnet, daft sie eine 95% ige Homologie zu einer humanen 
Nukleinsaure-Sequenz aufweist. 

40 

7. Eine Nukleinsaure-Sequenz, umfassend einen Teil der in den Anspruchen 1 bis 6 
genannten Nukleinsaure-Sequenzen, in solch einer ausreichenden Grolie, dafc 
sie mit den Sequenzen gemSli den Anspruchen 1 bis 6 hybridisieren. 

45 

8. Ein Nukleinsaure-Sequenz gemaB den Anspruchen 1 bis 7, dadurch 
gekennzeichnet, dad die GrOlJe des Fragments eine Lange von mindestens 50 

u:_ At:r\r\ i 
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Patentanspruche 

1 . Eine Nukleinsaure-Sequenz, die ein Genprodukt Oder ein Teil davon kodiert, 
5 umfassend 

a) eine Nukleinsaure-Sequenz, ausgewahlt aus der Gruppe Seq. ID No 1-88, 90-96, 
98-120, 123-140, 142-144, 597-617. 

10 

b) eine allelische Variation der unter a) genannten Nukleinsaure-Sequenzen 
Oder 

is c) eine Nukleinsaure-Sequenz, die komplementar zu den unter a) Oder b) genannten 
Nukleinsaure-Sequenzen ist. 



2. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft einer der Sequenzen Seq. ID No 1-157, 597- 
20 617, oder eine komplementare oder allelische Variante davon. 



3. Nukleinsaure-Sequenz Seq. ID No 1-157, 597-617, dadurch gekennzeichnet, daft 
sie in Pankreastumorgewebe erhdht exprimiert sind. 

25 

4. BAC, PAC und Cosmid-Klone, enthaltend funktionelle Gene und ihre 
chromosomale Lokalisation, entsprechend den Sequenzen Seq. ID No 1-157, 
597-617, zur Verwendung als Vehikel zum Gentransfer. 

30 

5. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den Anspruchen 1 bis 4, dadurch 
gekennzeichnet, daft sie eine 90% ige Homologie zu einer humanen 
Nukleinsaure-Sequenz aufweist. 

35 

6. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den Anspruchen 1 bis 4, dadurch 
gekennzeichnet, daft sie eine 95% ige Homologie zu einer humanen 
Nukleinsaure-Sequenz aufweist. 

40 

7. Eine Nukleinsaure-Sequenz, umfassend einen Teil der in den Anspruchen 1 bis 6 
genannten Nukleinsaure-Sequenzen, in soldi einer ausreichenden Grdfte, daft 
sie mit den Sequenzen gemaft den Anspruchen 1 bis 6 hybridisieren. 

45 

8. Ein Nukleinsaur -Sequenz gemaft den Anspruchen 1 bis 7, dadurch 
gekennzeichnet, daft die Grfifte des Fragments eine Ldnge von mindestens 50 
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9. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den Anspruchen 1 bis 7, dadurch 
gekennzeichnet, dali die Grdfte des Fragments eine Lange von mindestens 50 
bis 4000 bp aufweist. 

5 

10. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft einem der Anspriiche 1 bis 9, die mindestens 
eine Teiisequenz eines bioiogisch aktiven Polypeptids kodiert. 



10 11. Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragment oder eine 
Sequenz gemaft einem der Anspriiche 1 bis 9, zusammen mit mindestens einer 
Kontroll- oder regulatorischen Sequenz. 



15 12. Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragment oder eine 
Sequenz gemaft Anspruch 1 1 , worin die Kontroll- oder regulatorische Sequenz 
ein geigneter Promotor ist. 



20 13. Eine Expressionskassette gemSR einem der AnsprQche 11 und 12, dadurch 
gekennzeichnet, dad die auf der Kassette befindlichen DNA-Sequenzen ein 
Fusionsprotein kodieren, das ein bekanntes Protein und ein bioiogisch aktives 
Polypeptid-Fragment umfalit. 

25 

14. Verwendung der Nukleinsaure-Sequenzen gemaii den Anspruchen 1 bis 10 zur 
Herstellung von Vollangen-Genen. 



30 15. Ein DNA-Fragment, umfassend ein Gen, das aus der Verwendung gemaiJ 
Anspruch 14 erhaltlich ist. 



16.Wirtszelle, enthaltend als heterologen Teil ihrer exprimierbaren genetischen 
35 Information ein Nukleinsaure-Fragment genial einem der AnsprQche 1 bis 10. 



17. Wirtszelle gemaiS Anspruch 16, dadurch gekennzeichnet, daO. es ein 
prokaryontisches oder eukaryontische Zellsystem ist. 

40 

18. Wirtszelle gemSH einem der Anspriiche 16 oder 17, dadurch gekennzeichnet, 
dad das prokaryontische Z llsystem E. coli und das eukaryontische Zellsystem 

pin tiprkrhpq hnmanps nripr Hpfp-Zplk\«tpm kt 



549 

WO 99/55858 PCT/DE99/01258 

9. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den Anspriichen 1 bis 7, dadurch 
gekennzeichnet, dali die Grdfie des Fragments eine Lange von mindestens 50 
bis 4000 bp aufweist. 

5 

10. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii einem der Anspriiche 1 bis 9, die mindestens 
eine Teilsequenz eines biologisch aktiven Polypeptids kodiert. 



10 11. Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragment oder eine 
Sequenz gemaii einem der Anspriiche 1 bis 9, zusammen mit mindestens einer 
Kontroll- oder regulatorischen Sequenz. 



15 12. Eine Expressionskassette, umfassend ein Nukleinsaure-Fragment oder eine 
Sequenz gemaB Anspruch 1 1 , worin die Kontroll- oder regulatorische Sequenz 
ein geigneter Promotor ist. 



20 13. Eine Expressionskassette gemaii einem der Anspriiche 11 und 12, dadurch 
gekennzeichnet, daft die auf der Kassette befindlichen DNA-Sequenzen ein 
Fusionsprotein kodieren, das ein bekanntes Protein und ein biologisch aktives 
Polypeptid-Fragment umfalit. 

25 

14.Verwendung der NukleinsSure-Sequenzen gemaii den Anspriichen 1 bis 10 zur 
Herstellung von Vollangen-Genen. 



30 15. Ein DNA-Fragment, umfassend ein Gen, das aus der Verwendung gemaii 
Anspruch 14 erhaltlich ist. 



16.Wirtszelle, enthaltend als heterologen Teil ihrer exprimierbaren genetischen 
35 Information ein Nukleinsaure-Fragment gemali einem der AnsprQche 1 bis 1 0. 



17. Wirtszelle gemaR Anspruch 16, dadurch gekennzeichnet, dali es ein 
prokaryontisches oder eukaryontische Zellsystem ist. 

40 

18. Wirtszelle gemali einem der Anspriiche 16 oder 17, dadurch gekennzeichnet, 
dali das prokaryontische Zellsystem E. coli und das eukaryontische Zellsystem 
ein tierisches, humanes oder Hefe-Zellsystem ist. 

45 

19. Ein Verfahren zur Herstellung eines Polypeptids oder eines Fragments, dadurch 
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20. Ein Antikorper, dergegen ein Polypeptid oder ein Fragment gerichtet ist, welches 
von den Nukleinsauren derSequenzen Seq. ID No 1-157, 597-617 kodiert wird, 
das gemaQ. Anspruch 19 erhaltlich ist. 

5 

21 . Ein Antikorper gemaii Anspruch 20, dadurch gekennzeichnet, dali er monoklonal 
ist. 



10 22. Ein Antikorper gemdft Anspruch 20 dadurch gekennzeichnet, daft er ein Phage- 
Display-AntikOrper ist. 

23. Polypeptid-Teilsequenzen, gemSBden Sequenzen Seq. ID No 158-596, 618-659. 

15 

24. Polypeptid-Teilsequenzen gemaii Anspruch 23, mit mindestens 80%iger 
Homologie zu diesen Sequenzen. 



20 25. Ein aus einem Phage-Display hervorgegangenen Polypeptid, welches an die 
Polypeptid-Teilsequenzen gemaft Anspruch 23 binden kann. 



26.Polypeptid-Teilsequenzen gemSR Anspruch 23, mit mindestens 90%iger 
25 Homologie zu diesen Sequenzen. 



27.Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen gemaft den Sequenzen Seq. ID No 
158-596, 618-659, als Tools zum Auffinden von Wirkstoffen gegen den 
30 Pankreastumor. 



28.Verwendung der Nukleinsaure-Sequenzen gemali den Sequenzen Seq. ID No 1- 
157, 597-617 zur Expression von Polypeptides die als Tools zum Auffinden von 
35 Wirkstoffen gegen den Pankreastumor verwendet werden kflnnen. 



29. Verwendung der NukleinsSure-Sequenzen Seq. ID No 1-157, 597-617 in sense 
oder antisense Form. 

40 

30. Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen Seq. ID No 158-596, 618-659 als 
Arzneimittel in der Gentherapie zur Behandlung des Pankreastumors. 

45 

31. Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen Seq. ID No 158-596, 618-659, zur 
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20.Ein Antikorper, dergegen ein Polypeptid oderein Fragment gerichtet ist, welches 
von den Nukleinsauren der Sequenzen Seq. ID No 1-157, 597-617 kodiert wird, 
das gemaft Anspruch 19 erhaitlich ist. 

5 

21 .Ein Antikorper gemaft Anspruch 20, dadurch gekennzeichnet, daft er monoklonal 
ist. 



10 22. Ein AntikSrper gemaft Anspruch 20 dadurch gekennzeichnet, daft er ein Phage- 
Display-Antikdrper ist. 

23. Polypeptid-Teilsequenzen, gemaft den Sequenzen Seq. ID No 158-596, 618-659. 

15 

24. Polypeptid-Teilsequenzen gemaft Anspruch 23, mit mindestens 80%iger 
Homologie zu diesen Sequenzen. 



20 25. Ein aus einem Phage-Display hervorgegangenen Polypeptid, welches an die 
Polypeptid-Teilsequenzen gemaft Anspruch 23 binden kann. 



26. Polypeptid-Teilsequenzen gemaft Anspruch 23, mit mindestens 90%iger 
25 Homologie zu diesen Sequenzen. 



27.Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen gemaft den Sequenzen Seq. ID No 
158-596, 618-659, als Tools zum Auffinden von Wirkstoffen gegen den 
30 Pankreastumor. 



28.Verwendung der Nukleinsaure-Sequenzen gemaft den Sequenzen Seq. ID No 1- 
157, 597-617 zur Expression von Polypeptiden, die als Tools zum Auffinden von 
35 Wirkstoffen gegen den Pankreastumor verwendet werden kflnnen. 



29. Verwendung der Nukleinsaure-Sequenzen Seq. ID No 1-157, 597-617 in sense 
oder antisense Form. 

40 

30. Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen Seq. ID No 158-596, 618-659 als 
Arzneimittel in der Gentherapie zur Behandlung des Pankreastumors. 

45 

31. Verwendung der Polypeptid-Teilsequenzen Seq. ID No 158-596, 618-659, zur 
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33. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den AnsprQchen 1 bis 10, dadurch 
gekennzeichnet, daft es eine genomische Sequenz ist. 

5 

34. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den AnsprQchen 1 bis 10, dadurch 
gekennzeichnet, daft es eine mRNA-Sequenz ist. 

10 

35. Genomische Gene, ihre Promotoren, Enhancer, Silencer, Exonstruktur, 
Intronstruktur und deren Spleiftvarianten, erhaltlich aus den cDNAs der 
Sequenzen Seq. ID No 1-157, 597-617. 

15 

36. Verwendung der genomischen Gene gemaft Anspruch 33 zusammen mit 
geeigneten regulativen Elementen. 



20 37.Verwendung gemaft Anspruch 36, dadurch gekennzeichnet, daft das regulative 
Element ein geeigneter Promotor und/ Oder Enhancer ist. 



38. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den AnsprQchen 1 bis 7, dadurch 
gekennzeichnet, daft die Grdfte des Fragments eine Lange von mindestens 300 
bis 3500 bp aufweist. 
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33. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaii den AnsprQchen 1 bis 10, dadurch 
gekennzeichnet, da(5 es eine genomische Sequenz ist 

34. Eine Nukleinsaure-Sequenz gemaft den AnsprQchen 1 bis 10, dadurch 
gekennzeichnet, daft es eine mRNA-Sequenz ist. 

35. Genomische Gene, ihre Promotoren, Enhancer, Silencer, Exonstruktur, 
Intronstruktur und deren Spleifcvarianten, erhaltlich aus den cDNAs der 
Sequenzen Seq. ID No 1-157, 597-617. 



36.Verwendung der genomischen Gene gemaii Anspruch 33 zusammen mit 
geeigneten regulativen Elementen. 



37.Verwendung gemaiJ Anspruch 36, dadurch gekennzeichnet, da(i das regulative 
Element ein geeigneter Promotor und/ Oder Enhancer ist. 



38. Eine NukleinsSure-Sequenz gemaB den AnsprQchen 1 bis 7, dadurch 
gekennzeichnet, daR die Grofte des Fragments eine Lange von mindestens 300 
bis 3500 bp aufweist. 
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Systematische Gen-Suche in der Incyte LifeSeq Datenbank 



Normalgewebe 
-50.000 einzelne ESTs 



\ 

Tumorgewebe \ 
•50.000 einzelne ESTs ; 



Prioritatsliste 

hoch 

Prostata 
Brust 
Eierstock 
Blase 

Gebdrmutter 
nledrtg 




Iterative 
Assemolierung 
mit 

steigendem 
Mismatch 




-8.000 Contigs -8.000 Contigs \ 
+ + 
-25.000 Singletons \ -25.000 Singletons 1 



normalgew bsspezifisch 
(erwartet: 100-500) 



Vergleich der 
Dotentxinken 
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Systematische Gen-Suche in der Incyte LifeSeq Datenbank 



\ 

Normalgewebe Tumorgewebe \ 

-50.000 einzelne ESTs -50.000 einzeine ESTs ; 



Prioritdtsliste Ja 




hoch ; \ 




H Prostata \ 


iterative 




Assemtolierung 


I Eierstock 


mit 


1 Blase J 


steigendem 


f Gebarmutter '. ^1 


Mismatch 


niedrig A 





/ 




-8.000 Contigs -8.000 Contigs \ 
+ + 
-25.000 Singletons \ -25.000 Singletons 



Vergleich der 
Datenbanken 
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Prinzip der EST-Assemblierung 



-50.000 ESTs pro Gewebe 




5000-6000 Contigs -25.000 ubrige Singletons 

v 

-30.000 Konsensus- 
sequenzen pro Gewebe 

r-:_ o_ 
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Prinzip der EST-Assemblierung 



-50.000 ESTs pro Gewebe 




5000-6000 Contigs -25.000 ubrige Singl tons 

v 

-30.000 Konsensus- 
sequenzen pro Geweb 
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-50.000 ESTs 
eines Gewebes 
(z.B.: Uterus Tumor) 



GAP4 assembly 1 . Runde: 

minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 0 




! / GAP4-Datenbank 1: 



• . Contigs 1 Singletons 1 



nicht 
assemblierte : ■ 
ESTs ! 



c 



GAP4 assembly 2. Runde: 

^> ; minimum initial match: 20 
| maximum pads per read: 8 
j maximum percent mismatch: 1 





GAP4-Datenbank 2:! i 

!! 



, x Contigs 2 



Singletons 2 ' i 

y 



I GAP4 assembly 3. Runde: 

:£> , minimum initial match: 20 

i maximum pads per read: 8 

: maximum percent mismatch: 2 





' GAP4-Datenbank 3: 



Contigs 3 Singletons 3 



nicht 
assemblierte 
ESTs 



Fig. 2b 1 
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-50.000 ESTs 
eines Gewebes 
[z.B.: Uterus Tumor) 



GAP A assembly 1 . Runde: 

minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 0 




: GAP4-Datenbank T:i 



: . Contlgs 1 Singletons 1 



nicht 
assemblierte 
ESTs 



c 



GAP4 assembly 2. Runde: 

^> \ minimum initial match: 20 
: maximum pads per read: 8 
! maximum percent mismatch: 1 





GAP4-Datenbank2:!! 



, , Contlgs 2 Singletons 2 ) j 



GAP4 assembly 3. Runde: • 

minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 2 





V 



GAP4-Datenbank 3: 



Contigs 3 Singletons 3 



nicht 
assemblierte 
ESTs 



Fig. 2b 1 
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GAP4-Datenbank3: 



(^Contigs 3 " , Singletons 3; 



; nicht 
I assemblierte 
ESTs 

v- — _ / 



i Consensus 3 H 



GAP4 assembly 4. Runde: 

minimum initial match: 20 | i 

maximum pads per read: 8 1 1 

maximum percent mismatch: 2 | \ 




GAP4-Datenbank 4 



I i(^^ntigs4^(^gletons 4".j . 



nicht 
assemblierte 
ESTs 



Consensus 4 i 



GAP4 assembly 5. Runde: | 

minimum initial match: 20 j 
maximum pads per read: 8 ! 
maximum percent mismatch: 4 





GAP4-Datenbank 5 



! ; (^ntigs~5^-(singletons 5.1 

% — — 



nicht 
assemblierte 
ESTs 5 



4 



Consensus 5 



Singletons 5 



Fig. 2b2 
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GAP4-Datenbanl< 3: 



C Coniigs 3 ' •, Singletons 3; 



■ nicht : 
! assemblierte \ 
ESTs : 

\n _ // 



jj Consensus 3 !i 



GAP4 assembly 4. Runde: ; 

minimum initial match: 20 | i 

maximum pads per read: 8 j i 
maximum percent mismatch: 2 I ■ 




i GAP4-Datenbank 4 



Contigs : 4%(sngletons 4 V .) 

y ? — ^ 



nicht 
assemblierte i 
ESTs 



Si 



Consensus 4 



GAP4 assembly 5. Runde: j 

minimum initial match: 20 i 
maximum pads per read: 8 i 
maximum percent mismatch: 4 ; 





GAP4-Datenbank5:: 



j nicht 
i assemblierte 
i ESTs 5 



Consensus 5 



Singletons 5 



Fig. 2b2 
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Consensus 3 



Singletons 5 




V 



GAP4 assembly 6. Runde: j 

minimum initial match: 20 | 
maximum pads per read: 8 ' 



maximum percent mismatch: 4 




^ assemblierte Datenbank 
eines spezifischen Gewebes 
(z.B.: Uterus Tumor) . . 



Fig. 2b3 
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Consensus 3 



Singletons 5 



! \ 




V 



GAP4 assembly 6. Runde: i 

: minimum initial match: 20 j 
r maximum pads per read: 8 [ 
maximum percent mismatch: 4 




' assemblierte Datenbank 
eines spezifischen Gewebes 
(Z.B.: Uterus Tumor) * i 



Fig. 2b3 
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s> 

assemblierte Datenbank 
eines spezifischen Gewebes 
(iB.: Uterus Tumor) . 



! Consensus 6 \ 

% — 4 



; ! Einlesen als Singletons 
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^ N 

assemblierte Datenbank 
eines spezifischen Gewebes 
(Z.B.: Uterus Tumor) j 



! Consensus 6 j 



Einlesen als Singletons ; ; 




i i 



Datenbank eines 
spezifischen Gewebes 
(z.B.: Uterus Tumor) 



Datenbank eines zweiten 
spezifischen Gewebes 
, . ( , (lB.: Uterus Normal) 



-> 



Tumor-Gewebs- 
speziflsche 



ESTs 



GAP4 assembly 

minimum initial match: 20 
maximum pads per read: 8 
maximum percent mismatch: 4 




nicht Gewebs- 
spezifische 
ESTs 



j \ Normal-Gewebs- 
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': ESTs 



^ — 



WO 99/55858 



PCT/DE99/01258 




WO 99/55858 



PCT/DE99/01258 




8/ 10 



PCT/DE99/01258 




Bestimmung der 
gewebsspezifischen 

Expression uber 
elektronischen Northern 
( INCYTE LifeSeq und 
offentliche EST 
Datenbanken) 



Kandidatengenejprl 
Tumorsuppressoren odef 
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Bestimmung der 
gewebsspezifischen 

Expression uber 
elektronischen Northern 
( INCYTE LifeSeq und 
offentliche EST 
Datenbanken) 



Kandidatengenejurf; 
Tumorsuppressoren oder 
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/ Partidle 
cDNA 

Sequenz z.B. 
ESTo.Contig/ 

s 



.GCCTCAAGTTATC . 



WHILE Q > C M 



Elektronischer Northern-Blot 



Fishers Exakter Test 



IF Ho 



+ EXIT 



Automatische Verlangerung 



I Konsensus- 



\ Sequenz 




ATGTCCTA GCCTCAAGTTATC AGATGCAA. 
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/ Paitieile 
cDNA 

Sequenz z.B. 
, ESTo.Contig/ 

s 



.GCCTCAAGTTATC 



WHILE Q > Q, 



Elektronischer Northern-Blot 



i 
i 

▼ 



Fishers Exakter Test 



IF Ho 



>extt 



Automatische Verlangerung 



/ 




Konsensus- 



\ Sequenz 
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Isolieren von genomischen BAC und PAC Klonen 



Chromosomale Klon-Lokalisation uber FISH 



II I II I ■■ I 



/ 

Hybridiaerungssignal 



Sequenzierung von Klonen, die in Regionen 
lokalisiert sind, die chromosomale Deletionen 

in Prostata- und Brustkrebs airfweisen, 
fuhrt zur Identifizierung von Kandidatengenen 



Exon Intron 



Bestatigung der Kandidatengene durch 
Screening von Mutationen und/oder 

noietinruan in Krphsneweben 



WO 99/55858 



10/ 10 



PCT/DE99/01258 



Isolieren von genomischen BAC und PAC Klonen 



Chromosomale Klon-Lokalisation uber FISH 



/ 

Hybfidisierungssignal 




Sequenzierung von Klonen, die in Regionen 
lokalisiert sind, die chromosomale Deletionen 

in Prostata- und Brustkrebs aufweisen, 
fuhrt zur Identifizierung von Kandidatengenen 



Exon 



Intron 



Bestatigung der Kandidatengene durch 
Screening von Mutationen und/oder 
noietinnpn in Krebsaeweben 



